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Resumen 
Se determinó la heredabilidad y el avance genético para el rendimiento, gravedad 
específica y período de reposo de tubérculo en familias de hermanos completos 
provenientes del cruzamiento entre diferentes progenitores de papa diploide, silvestres y 
cultivados. Los valores de heredabilidad se estimaron a través de los métodos de 
selección entre familias, entre y dentro de familias, masal estratificada y masal simple. Al 
aplicar los dos principales métodos de selección, los valores de heredabilidad de 
parámetros variaron entre 0,11 (selección familiar/individual) y 0,27 (selección familiar) 
en el caso del rendimiento; entre 0,61 y 0,75 para la gravedad específica;  y entre 0,87 y 
0,93 para el período de reposo. Al utilizar una presión de selección del 10% se espera 
tener las siguientes ganancias genéticas: para rendimiento, entre 0,043 y 0,073 
Kg.planta-1; para gravedad específica, entre 0,012 y 0,015; y para período de reposo una 
reducción  entre 17,6 y 25,5 días. Adicionalmente, se determinó la presencia de 
Quantitative Trait Loci (QTL) asociados al rendimiento y período de reposo del tubérculo  
en la población diploide  {S. bukasovii x S. Phureja (Criolla Guaneña)}, constituida por 
184 individuos. La población fue caracterizada por 57 loci microsatelites (SSR- Simple 
Sequence Repeats) y nueve combinaciones de cebadores AFLPs (Amplified Fragment 
Length Polymorphism) que proporcionaron 398 loci, para un total de 455 marcadores 
informativos utilizados para la elaboración del mapa de ligamiento. El rendimiento osciló  
entre 0,65 y 2,30 kg.planta-1, con una media de 1,085 kg.planta-1, encontrándose vigor 
híbrido y tubérculos de buena forma y color. El período de reposo se midió como 
número de días a brotación después de cosecha, oscilando entre 10,17 y 43,05 días, 
con una media de 24,9 días. Se observó una reducción en este parámetro con respecto 
al progenitor silvestre, confirmando que el Grupo Phureja contribuye con genes 
dominantes para la ausencia de período de reposo.  El mapa genético presentó una 
longitud total de 566,8 cM, para 11 grupos de ligamiento, los cuales agruparon un total 
de 40 marcadores, con longitud promedio de 51,52 cM y distancia promedio entre 
marcadores de 14,77 cM. El análisis de intervalos compuestos permitió identificar cuatro 
QTL asociados al rendimiento, ubicados en los cromosomas III, IV y V; y  tres QTL 
asociados al período de reposo del tubérculo, ubicados en los cromosomas III, VII y VIII. 
Disponer de información acerca del control genético del potencial de rendimiento, 
gravedad específica y período de reposo del tubérculo, como también acerca de la 
heredabilidad e identificación de marcadores asociados a características de importancia 
agronómica no sólo puede ser útil para orientar el trabajo de mejoramiento genético 
convencional, sino que también puede constituir una alternativa para el mejoramiento 
asistido por marcadores moleculares. 
 
Palabras clave: Papa criolla, mejoramiento genético, heredabilidad. 
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Abstract 
Genetic and molecular analysis of tuber yield and tuber dormancy in diploid potato 
(S. bukasovii x S. tuberosum, Phureja group)  
Heritability and genetic advance regarding tuber yield, specific gravity and tuber 
dormancy were assessed in full-sib families resulting from the crossing of a series of wild 
and cultivated diploid progenitors. Heritability values were estimated through selection 
between families, selection between and within families, and both stratified and simple 
mass selection. Heritability estimates ranged from 0, 11 (kin/individual selection) to 0, 27 
(kin selection) for tuber yield; from 0, 61 to 0, 75 regarding specific gravity; and from 0, 87 
to 0, 93 for tuber dormancy. Using a selection intensity of 10%, the expected genetic 
gains are: from 0,043 to 0,073 kg.plant-1 (tuber yield); from 0,012 to 0,015 (specific 
gravity); and from 17, 6 to 25, 5 days (tuber dormancy). Quantitative Trait Loci (QTL) 
analysis for tuber yield and tuber dormancy was performed in a diploid potato population 
{S. bukasovii x S. tuberosum Phureja group (Criolla Guaneña)}, consisting of 184 
individuals. The population was characterized for 57 Simple Sequence Repeats (SSR) 
and nine Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP) primer combinations, 
resulting in 398 loci, for a total of 455 informative markers. Tuber yield ranged from 0,65 
to 2,30 kg.plant-1, with an average of 1,085 kg.plant-1. This assessment allowed finding 
hybrid vigor and good shape and color tubers. Measured as number of days elapsed 
between harvest and sprouting, tuber dormancy reduction ranged from 10,17 to 43,05 
days, with an average of 24,9 days. A reduction in this parameter was observed in 
comparing the resulting population to the wild progenitor, which confirms that the Phureja 
group contributes dominant genes for the lack of tuber dormancy. Genetic map length 
was 566,8 cM with 11 linkage groups gathering a total of 40 markers whose average 
length and distance between markers were respectively 14,77 cM and 6,94 cM. 
Composite interval analysis revealed four tuber yield related QTLs on chromosomes III, 
IV, V; and three for tuber dormancy associated ones on chromosomes II, VII and VIII. 
Information on the genetic control of tuber yield, specific gravity and tuber dormancy and 
on their heritability and associated markers may be useful guidelines for conventional 
breeding, and a suitable alternative for marker-assisted breeding. 
Keywords: Yellow native potato, Plant breeding, Marker assisted selection. 
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Figura 1-1. Evaluación fenotípica de genotipos de Hermanos Completos (HC). 
Ensayo ubicado en la vereda Cuatro Esquinas, Facatativa, 
Cundinamarca. A y B: caracterización fenotípica; C: Familia 08-028; D: 
Cosecha. 
 
Figura 1-2. Distribución del rendimiento por planta (kg.planta-1), evaluado en 
Facatativa, en una progenie de 25 familias de HC. A. Familias, B. 
individuos. Q1 indica el cuartil. 
 
Figura 1-3. Rendimiento por planta (kg.planta-1) en 25 familias de HC evaluados en 
Facatativa. Los rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (BLP) y 
las barras de error indican los límites del intervalo de alta densidad a 
posteriori l de 90% de probabilidad. Los límites de los intervalos que no 
se sobreponen indican diferencias altamente significativas. 
 
Figura 1-4. Rendimiento por planta (kg.planta-1) en 25 familias de HC evaluados en 
Facatativa. Los rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (PLB) y 
las barras de error indican los límites del intervalo de alta densidad a 
posteriori de 90% de probabilidad. 
 
Figura 1-5. Ganancias genéticas esperadas para el rendimiento por planta 
(kg.planta-1) estimada en la población conformada por  25 familias de 
HC evaluada en el municipio de Facatativa, en diferentes métodos de 
selección. Las líneas sólidas muestran el Predictor Lineal Bayesiano 
(PLB) y las líneas punteadas indican los límites del intervalo de alta 
densidad a posteriori de 90% de probabilidad. 
 
Figura 1-6. Distribución de la gravedad específica, evaluada en Facatativa, en una 
progenie de 25 familias de HC. A. Familias, B. En una población de 
300 individuos. Q1 indica el cuartil. 
 
Figura 1-7. Gravedad específica en 25 familias de HC evaluadas en Facatativa. 
Los rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (BLP) y las barras 
de error indican los límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 
90% de probabilidad. Los límites de los intervalos que no se 
sobreponen indican diferencias altamente significativas 
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Figura 1-8. Gravedad específica en 25 familias de HC evaluadas en Facatativa. 
Los rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (PLB) y las barras 
de error indican los límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 
90% de probabilidad. Los 125 clones superiores se observan a 
derecha mientras los 125 inferiores se presentan a la izquierda 
 
Figura 1-9. Ganancia genética esperada para GE, estimada en una progenie de 25 
familias de HC, evaluada en el municipio de Facatativa, en diferentes 
métodos de selección. Las líneas sólidas muestran el Predictor Lineal 
Bayesiano (PLB) y las líneas punteadas indican los límites del intervalo 
de alta densidad a posteriori de 90% de 
 
Figura 2-1. Evaluación del período de reposo del tubérculo. A. Evaluación en pre 
cosecha. B. Medida de los brotes. C. Caracterización del tubérculo.  
 
Figura 2-2. Distribución del período de reposo en tubérculo, en nueve familias de 
HC. A. Familias, B. individuos 
 
Figura 2-3. Período de reposo en tubérculo para nueve familias de HC. Los 
rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (BLP) y las barras de 
error indican los límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 
90% de probabilidad. Los límites de los intervalos que no se 
sobreponen indican diferencias altamente significativas 
 
Figura 2-4. Período de reposo en tubérculo  (días), para nueve familias de HC. Los 
rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (PLB) y las barras de 
error indican los límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 
90% de probabilidad 
 
Figura 2-5. Ganancias genéticas esperadas para período de reposo  en la 
progenie de nueve familias de HC, en diferentes métodos de selección. 
Las líneas sólidas muestran el Predictor Lineal Bayesiano (PLB) y las 
líneas punteadas indican los límites del intervalo de alta densidad a 
posteriori al 90% de probabilidad  
 
Figura 3-1. Rendimiento por planta en kg.planta-1 para la familia 08-028 {S. 
bukasovii x S. tuberosum Grupo Phureja (Criolla Guaneña)}, evaluada 
en cinco localidades. Los rombos señalan el Predictor Lineal 
Bayesiano (BLP) y las barras de error indican los límites del intervalo 
de alta densidad a posteriori de 90% de probabilidad. Los límites de los 
intervalos que no se sobreponen indican diferencias altamente 
significativas 
 
 
Figura 3-2. Período de reposo de tubérculo para la família 08-028 {S. bukasovii x 
S. tuberosum Grupo Phureja (Criolla Guaneña)}, evaluada en cuatro 
localidades. Los rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (BLP) y 
las barras de error indican los límites del intervalo de alta densidad a 
posteriori al 90% de probabilidad. Los límites de los intervalos que no 
se sobreponen indican diferencias altamente significativas. 
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Figura 3-3. Mapa de ligamiento molecular y localización de QTLs para  rendimiento  
(barra verde) y período de reposo de tubérculo (barra roja), para la 
población diploide 08-028 {S. bukasovii x S. tuberosum Grupo Phureja 
(Criolla Guaneña)}.  
 
Figura 3-4. Análisis de QTL para rendimiento de tubérculo, para la población 
diploide 08-028 {S. bukasovii x S. tuberosum Grupo Phureja (Criolla 
Guaneña)}.  Valores superiores a 2,5 de LOD, indican una asociación 
estadísticamente significativa entre el marcador y el rendimiento 
 
Figura 3-5.  Análisis de QTL para período de reposo de tubérculo, para la 
población diploide 08-028 {S. bukasovii x S. tuberosum Grupo Phureja 
(Cultivar Criolla Guaneña)}.  Valores superiores a 2,5 de LOD, indican 
una asociación estadísticamente significativa entre el marcador y el 
período de reposo. 
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 Introducción 
La papa (Solanum tuberosum L.) es un cultivo de polinización cruzada altamente 
heterocigota con niveles de ploidía que van desde diploide hasta pentaploide (de Haan et 
al., 2013), ha sido consumida por la humanidad desde hace miles de años (Bradeen y 
Haynes, 2011), se produce en todos los continentes excepto en la Antártida, y presenta 
alta versatilidad y adaptabilidad a diferentes condiciones ambientales (Birch et al., 2012). 
En los Andes, se producen cuatro especies cultivadas: (i) S. tuberosum (Grupo 
Andigenum que incluye diploides, triploides y tetraploides), (ii) S. ajanhuiri, (iii) S. 
juzepzukii, y (iv) S. curtilobum (Spooner et al., 2007; Rodríguez et al., 2010 y 
Ovchinnikova et al., 2011). Actualmente, la papa se cultiva en 149 países en latitudes 
que van desde los 65°N a 50°S y altitudes que varían desde el nivel del mar hasta los 
4.000 m. con una producción anual de aproximadamente 330 millones de toneladas 
(Gebhardt, 2013). Esta especie ocupa un lugar importante en la agricultura, economía, 
seguridad alimentaria e industria (Li et al., 2013), considerándose un cultivo primario 
básico y actualmente el tercer cultivo de mayor consumo en el mundo después del maíz 
y el trigo (Ovchinnikova et al., 2011; Birch et al., 2012).  El cultivo se caracteriza por 
presentar altos niveles de diversidad intra específica con miles de variedades nativas que 
se producen desde Chile (42 ° latitud sur) hasta Colombia (5 º latitud norte) (de Haan et 
al., 2013). 
Para el año 2012, el cultivo de la papa en Colombia se desarrolló en cerca de 133.865 
hectáreas, con un rendimiento promedio de 20,83 ton.ha-1, y una producción total 
estimada de 2.788.050 toneladas, con exportaciones que alcanzaron los US 3.849.247 
(Fedepapa, 2012). La producción comercial de papa se realiza en la montañas y valles 
interandinos a lo largo de las tres cordilleras en alturas que varían entre 2.000 y 3.500 
msnm, con zonas óptimas de producción localizadas entre 2.500 y 3.000 msnm 
(Fedepapa, 2007; CNP, 2010; Villareal, 2012).  
A nivel regional, cerca del 90% del área cosechada y de la producción se concentra en 
los departamentos de Cundinamarca (38,18%), Boyacá (27,42%), Nariño (17,74) y 
2 Introducción 
 
Antioquia (7,50), ubicándose el porcentaje restante (9,17%) en los Santanderes, Tolima, 
Cauca, Caldas, Valle del Cauca, Huila, Putumayo y Quindío (CNP, 2010). En los tres 
primeros departamentos es la actividad agropecuaria que más empleo e ingresos genera 
constituyéndose en eje fundamental de la economía regional (CNP 2010).  
En Colombia, el nombre de papa criolla corresponde a los morfotipos que presentan 
tubérculos con color de piel y carne amarilla (fenotipo yema de huevo) (Rodríguez et al., 
2009a). El Grupo conformado por las papas criollas está compuesto por un conjunto de 
variedades nativas que crecen extensamente en los Andes, desde el occidente de 
Venezuela hasta el centro de Bolivia (Ghislain et al., 2006), con un centro importante de 
diversidad localizado en el departamento de Nariño. Se caracteriza por presentar 
adaptación a días cortos, brotación en el momento de la cosecha y diploidía (Huamán y 
Spooner, 2002). Sin embargo, Ghislain et al. (2006) propone refinar la descripción del 
Grupo Phureja, incluyendo cultivares con ausencia de período de reposo independiente 
de su ploidía.  
La papa criolla ha sido clasificada como Solanum phureja (Bukasov, 1971; Lechnovich, 
1971; Hawkes, 1990; Ochoa, 1990; Ochoa 1999), Solanum tuberosum Grupo Phureja 
(Dodds, 1962; Huamán y Spooner, 2002), y recientemente como Solanum tuberosum 
Grupo Andigenum (Spooner et al., 2007; Rodríguez et al., 2010; Ovchinnikova et al., 
2011). En este documento se utiliza la clasificación botánica  propuesta por Huamán y 
Sponner  (2002).  
Colombia se considera el primer productor mundial de papa criolla, sembrando al año en 
promedio 8.500 hectáreas de las cuales se cosechan cerca de 100 mil toneladas, 
especialmente en los departamentos de Cundinamarca, Nariño y Boyacá (CNP, 2012; 
Herrera y Rodríguez, 2012) y con exportaciones cercanas a 1000 toneladas año-1 
(Fedepapa, 2012). Esta papa crece entre los 2.000 y 3.000 metros sobre el nivel del mar 
(msnm), siendo óptima la altura comprendida entre 2.300 y 2.800 msnm (Becerra et al., 
2007), con un rango de temperatura entre 10 ºC y 20 ºC, en suelos con textura franca y 
pH de 5,2 a 5,9 (Pérez et al., 2008).  
Los genotipos comerciales de papa criolla se destacan por sus cualidades culinarias, 
agradable sabor, textura harinosa, fácil preparación, y alto potencial de exportación bajo 
diversas formas de procesamiento (Rivera et al., 2006; Rivera et al., 2011). Es de resaltar 
que en la especie S. phureja se ha reportado importante diversidad en caracteres de 
importancia como proteína total y materia seca (Hawkes 1941; Desborough y Weiser 
1972; Ruttencutter et al., 1979; Haynes y Haynes 1990; Zhao et al., 2004; Rodríguez et 
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al., 2011; Lu et al., 2012), diversidad para caracteres como calidad de frito (Ñústez, 
2011); vitaminas (C y complejo B), minerales (Fe, Zn, Cu y Ca) y carotenoides (Brown et 
al., 1993; Lu et al., 2001; Bonierbale et al., 2004; Mc Cord et al., 2012); tolerancia al calor 
(Gautney y Haynes 1983), resistencia y/o tolerancia a Phytophthora infestans, Ralstonia 
solanacearum, Spongospora subterránea, Rhizoctonia solani, PVX, PVY y algunos 
nemátodos (Herriott et al., 1986; Vallejo et al., 1994; Wolters y Collins 1995; Estrada 
2000; Christ y Haynes 2001; Costanzo et al., 2004; Śliwka et al., 2012; Orozco et al., 
2013 ), así como al virus del amarillamiento de venas PYVV (Vargas, 2010). Gracias a la 
presencia de metabolitos secundarios, tales como compuestos fenólicos, carotenoides y 
alcaloides, esta papa diploide se puede incluir dentro de los llamados alimentos 
funcionales (Cisneros-Cevallos, 2008, Haynes et al., 2012).  
Bradshaw et al. (2006) plantean que las especies silvestres y diploides cultivadas se han 
utilizado con éxito en el mejoramiento de la papa, pero sólo se ha explotado una fracción 
pequeña de la diversidad biológica disponible. A su vez,  Lindhout et al. (2011)  afirman 
que los individuos diploides utilizados en los programas de mejoramiento en Europa y 
Estados Unidos, se han originado principalmente de poblaciones de S. phureja con una 
base genética estrecha, debido a que los genotipos del Grupo Phureja no tuberizan  bajo 
condiciones de días largos. La brecha en el potencial de rendimiento entre genotipos 
diploides y tetraploides se puede mejorar, desarrollando más trabajos de mejoramiento a 
nivel diploide, pues la mayoría de los programas de mejoramiento en papa en los países 
templados han abordado el mejoramiento a nivel diploide desde hace relativamente poco 
tiempo (Lindhout et al., 2011).  
Las características asociadas con el rendimiento y calidad en papa son caracteres 
complejos, regulados por varios genes, asociados con muchos componentes de la planta 
y alto efecto ambiental (Bonierbale et al., 2004; Asghari-Zakaria et al., 2007; Bonierbale 
et al., 2010; Li et al., 2013). Una selección temprana y eficiente de cultivares con 
rendimiento superior, alta producción de almidón y color de los chips se ve obstaculizada 
porque una selección fenotípica confiable requiere la evaluación de ensayos durante 
varios años en múltiples ambientes. El rendimiento de las papas diploides con aptitud 
industrial es más elevado cuanto mayor sea el porcentaje de contenido de materia seca, 
se considera que genotipos con valores superiores a 1,08 de gravedad específica (GE), 
tienen un buen comportamiento en fritura y menor para enlatados, precocidos y 
congelados (Rivera et al., 2011).  
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Por otro lado, siendo la papa uno de los cultivos más importantes en el mundo, los 
procesos fundamentales que controlan la transición entre la detención del ciclo celular 
(depresión metabólica), reanudación del crecimiento de los meristemos y actividad 
metabólica regulada por una compleja serie de señales ambientales continúa sin 
conocerse (Claassens y Vreugdenhil, 2000; Suttle, 2007; Sergeeva et al., 2012; Graeber 
et al., 2012). Las papas S. tuberosum Grupo Phureja, no presentan período de reposo, 
condición indeseable para su manejo, comercialización y procesamiento, mientras las 
especies silvestres S. bukasovii y cultivadas de S. stenotomun, presentan período de 
reposo superior a tres meses y se constituyen en una fuente de genes importante para 
esta característica. La herencia de la característica se cree está gobernada por varios 
genes siendo dominante la ausencia de período de reposo, lo que dificulta la selección 
de genotipos con mayor período de reposo por métodos convencionales. 
El desafío en el futuro es determinar cuáles factores ambientales y genéticos controlan 
la tuberización y la progresión del período de reposo en los tubérculos de la papa 
criolla, por ser un cultivo de interés estratégico para Colombia que, por efecto del 
termo-fotoperíodo, solo tuberizan en las condiciones de las montañas alto-andinas. 
Gracias a la gran diversidad y potencial presente en el Grupo Phureja y teniendo en 
cuenta que la papa criolla es uno de los recursos genéticos de mayor importancia en 
Colombia y un cultivo en crecimiento, es necesario profundizar en la investigación que 
conduzca a identificar y utilizar genes de interés presentes en las especies silvestres, 
diploides cultivadas y desarrollar trabajos de mejoramiento que permitan mejorar la 
productividad y características asociadas con la calidad del tubérculo para mejorar la 
competitividad del cultivo de la papa en Colombia.  
El mejoramiento genético de la papa criolla está moldeado por preferencias regionales, 
sociales y por los hábitos de consumo cambiantes, lo que ha generado oportunidades 
permanentes de innovación. Un incremento en el mercado de papa criolla fresca y la 
demanda creciente de la industria han generado un nicho importante de consumo que 
ha venido en crecimiento, debido a la preferencia por su color, agradable sabor, 
textura, alto valor nutritivo, rápida cocción, diferentes formas de preparación y opciones 
de procesamiento, adaptabilidad a diversos climas y sistemas de cultivo, ciclo 
vegetativo corto y menores costos de producción comparada con la papa tetraploide, 
razón por la cual se considera uno de los cultivos alimenticios de mayor expansión a 
nivel nacional y con gran potencial en los mercados internacionales. Para satisfacer las 
demandas de agricultores, industria y consumidores, el mejoramiento genético de la papa 
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a nivel diploide, busca desarrollar nuevas variedades que combinen alto rendimiento con 
características superiores para consumo fresco y/o diferentes usos industriales, así como 
resistencia a plagas, enfermedades y mayor período de reposo de tubérculo.  
Por las razones expuestas anteriormente, la presente investigación tuvo como objetivo  
estimar parámetros genéticos para las variables rendimiento, gravedad específica y 
período de reposo de tubérculo  e identificar QTL asociados con  rendimiento y período de 
reposo de tubérculo en papa a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum Grupo 
Phureja), mediante el uso de marcadores SSR y AFLPs.  
Los resultados de la investigación se presentan en tres capítulos: En el primer capítulo 
se caracterizó la variación genética en una población de 2285 individuos provenientes 
de 25 familias de hermanos completos del cruzamiento entre progenitores  silvestres, 
nativos y diploides cultivados, evaluados por rendimiento y gravedad específica, 
parámetros de calidad importantes en el proceso de mejoramiento genético para 
desarrollar genotipos de alto valor agronómico para consumo fresco y diferentes 
opciones de procesamiento. Se estimaron parámetros genéticos, valores de 
heredabilidad y avance genético mediante diferentes métodos de selección. 
En el capítulo dos se abordaron estudios genéticos para estimar la heredabilidad del 
período de reposo del tubérculo en una población constituida por nueve familias de 
hermanos completos, y determinar el avance genético mediante los métodos de 
selección entre familias, entre y dentro de familias, masal estratificada y masal simple 
Finalmente, en el capítulo tres se caracterizó una fracción de la población mediante la 
determinación de QTL asociados  a  rendimiento y período de reposo en tubérculo, 
utilizando marcadores AFLP y SSR, en una población de 184 genotipos provenientes 
del cruzamiento entre la especie silvestre S. bukasovii y el cultivar diploide cultivado 
Criolla Guaneña (S. tuberosum Grupo Phureja), buscando desarrollar herramientas que 
faciliten la selección genómica y la introgresión de genes mediante selección asistida 
por marcadores moleculares (MAS- Marker-assisted selection).  
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1. Estimación de parámetros genéticos para 
rendimiento y gravedad específica en 
poblaciones de papa a nivel diploide 
Resumen 
En los programas de mejoramiento genético en papa es necesario desarrollar cultivares 
comerciales para consumo fresco y/o procesamiento industrial que combinen alto 
potencial de rendimiento y mayor contenido de materia seca. El objetivo de este trabajo 
fue estimar la heredabilidad y el avance genético mediante diferentes métodos de 
selección para el rendimiento y gravedad específica (GE) en una población de 2.285 
individuos provenientes de 25 familias de hermanos completos, resultantes del 
cruzamiento entre progenitores diploides silvestres y cultivados. El experimento fue 
desarrollado a través de un diseño aumentado bajo bloques completos al azar. Se estimó 
la heredabilidad en sentido estrecho para los métodos de selección entre familias, entre y 
dentro de familias, masal estratificada y masal simple. Los valores fenotípicos para el 
rendimiento oscilaron entre 0,12 y 0,65 kg.planta-1, mientras la gravedad específica varió 
entre 1,070 y 1,134; lo que indica alta variabilidad en ambas características.  Al aplicar 
los dos principales métodos de selección, los valores de heredabilidad de los parámetros 
estudiados variaron de la siguiente manera: entre 0,11 (selección familiar/individual) y 
0,27 (selección familiar) en el caso del rendimiento; y entre 0,61 y 0,75 para la gravedad 
específica. Al utilizar una presión de selección del 10% se espera tener ganancias 
genéticas que oscilan entre 0,043 y 0,073 kg.planta-1para el rendimiento; y entre 0,012 y 
0,015 para la gravedad específica. Se recomienda utilizar la selección individual por 
considerarse la más sencilla de realizar y porque permite fijar los valores de heterosis 
mediante propagación vegetativa en la generación F1. 
 
Palabras claves: Papa criolla, hermanos completos, mejoramiento genético, 
heredabilidad.  
 
 
 
 
 
 
 
 
12 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Abstract 
Estimation of genetic parameters for tuber yield and specific gravity in 
populations of diploid potato 
 
Potato breeding programs require the development of fresh consumption and/or industrial 
processing commercial cultivars combining elevated yield potential and dry matter 
content. The aim of this study was to determine heritability and genetic advance applying 
different selection methods for tuber yield and specific gravity (SG) to a population of 
2.285 individuals belonging to 25 full-sib families resulting from the crossing of wild and 
cultivated diploid progenitors. The experiment was carried out under an augmented 
randomized complete block design. Narrow-sense heritability was estimated for selection 
between families, selection between and within families, and stratified and simple mass 
selection. Phenotypic values ranged from 0, 12 to 0, 65 kg.plant-1 in the case of tuber 
yield, and from 1,070 to 1,134 for specific gravity, thus indicating high variability in both 
traits. Heritability estimate ranges between kin/individual selection and kin selection were: 
from 0, 11 to 0, 27 for tuber yield; and from 0.61 to 0.75 in the case of specific gravity. 
Using a selection intensity of 10%, the expected genetic gain is 0,043 to 0,073 kg.plant-1 
for tuber yield, while regarding specific gravity it goes from 0,012 to 0,015. Individual 
selection is recommended due to easiness of application and it allows heterosis values 
fixed by vegetative propagation in the F1 generation. 
Keywords: Yellow native potato, Full sibs, Plant breeding, Heritability. 
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Introducción 
La papa es un cultivo autotetraploide (2n = 4x = 48), que presenta polinización cruzada, 
es  altamente heterocigota con niveles de ploidía que van desde diploide hasta 
pentaploide (de Haan et al., 2013), con un sistema gametofítico de autoincompatibilidad 
(Bradshaw et al., 2006) asociado a depresión por efectos de endogamia (McKey et 
al., 2010; PGSC, 2011; Kuhl, 2011; Gebhardt, 2013), lo que dificulta los estudios 
genéticos, genómicos y los trabajos  de mejoramiento  genético  (Felcher et al., 2012), 
mediante trabajos tradicionales de genética cuantitativa utilizando cruzamientos 
dialélicos. En poblaciones de papa donde se presenta una gran variedad de tipos de 
parentesco, las familias de hermanos completos  se consideran para estudios genéticos 
como la unidad  básica  de investigación.  
Colombia se considera el primer productor mundial de papa criolla, sembrando al año en 
promedio 8.500 hectáreas, de las cuales se cosechan cerca de 100.000 ton de papas 
amarillas, principalmente en los departamentos de Cundinamarca, Nariño y Boyacá 
(CNP, 2010; Herrera y Rodríguez, 2012) y con exportaciones cercanas a 1.000 ton·año-1 
(Fedepapa, 2012). La papa criolla crece principalmente en los valles interandinos de las 
tres cordilleras en alturas entre los 2.000 y 3.000 metros sobre el nivel del mar (msnm), 
siendo óptima la altura comprendida entre 2.300 y 2.800 msnm (Becerra et al., 2007), 
con un rango de temperatura entre 10 ºC y 20 ºC, en suelos con textura franca y pH de 
5,2 a 5,9 (Pérez et al., 2008). 
Los genotipos comerciales de papa criolla se destacan por sus cualidades culinarias, 
agradable sabor, textura harinosa, fácil preparación, y alto potencial de exportación bajo 
diversas formas de procesamiento (Rivera et al., 2006; Rivera et al., 2011). Durante los 
últimos años, la producción de papa criolla ha presentado un incremento permanente y 
se considera una especie cultivada promisoria, tanto en el mercado nacional como 
internacional (Bonilla et al., 2009; Herrera y Rodríguez, 2012).  
En la cadena agroalimentaria de la papa se ha incrementado la aceptación y consumo de 
la papa criolla en virtud de sus ventajas agrícolas, como ciclo de cultivo corto, menores 
costos de producción, mientras que en los consumidores tiene alto prestigio por sus 
cualidades sensoriales, versatilidad y diversidad de usos (Rivera et al., 2011; Herrera y 
Rodríguez, 2012). La industrialización de la papa criolla es reciente y la apertura 
económica colombiana ha generado oportunidades para la comercialización de la papa 
criolla como producto procesado, en presentaciones que van desde papa congelada y 
14 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
empacada en bolsa plástica, hasta papa enlatada y envasada con altos estándares de 
calidad (Herrera y Rodríguez, 2012). A pesar de ello, una de las limitantes para su 
procesamiento es el hecho de que esta papa no tiene período de reposo del tubérculo, lo 
que la convierte en un producto bastante perecedero (Rivera et al., 2006; Bonilla et al., 
2009; Rivera et al., 2011).  
Las características asociadas con el rendimiento y calidad en papa son caracteres 
complejos, regulados por varios genes, asociados con muchos componentes de la planta 
y alto efecto ambiental (Bonierbale et al., 2004; Asghari-Zakaria et al., 2007; Bonierbale 
et al., 2010; Li et al., 2013). Según Li et al. (2013), el rendimiento y el contenido de 
almidón son características fácilmente medibles determinando el peso de los tubérculos y 
la gravedad específica, respectivamente, mediante métodos no destructivos. Sin 
embargo, esta medición no es siempre confiable en estados tempranos del proceso de 
mejoramiento debido a la baja tasa de multiplicación que se presenta, lo que dificulta la 
selección fenotípica temprana de cultivares con alto rendimiento y buena calidad de 
procesamiento. Asimismo, una selección eficiente de cultivares con rendimiento superior, 
alta producción de almidón y color de chips requiere evaluación de las características 
durante varios años en múltiples ambientes.  
Según Bonierbale et al. (2010) un esquema de mejoramiento evolucionario debe 
considerar el uso de especies silvestres y nativas heterocigotas como fuente de 
diversidad alélica para transferir a poblaciones tetraploides adaptadas. Sin embargo, la 
introgresión de alelos superiores de especies silvestres tiene como serio obstáculo la 
introgresión conjunta de alelos negativos para características fenotípicas y reproductivas 
que impiden la selección de progenitores en los siguientes ciclos de selección. En este 
sentido, el uso de marcadores moleculares asociados a características de interés 
ayudaría a la identificación y selección de individuaos superiores. 
La calidad interna de la papa depende de la composición química, el contenido de sólidos 
o materia seca (MS) la cual influye en la consistencia, textura, harinosidad y a su vez 
determina el valor de la gravedad específica (GE) (Herrera y Rodríguez, 2012). El 
contenido de MS es una característica muy importante que se estima calculando la GE y 
midiendo de manera efectiva el contenido de MS vs. la cantidad de agua en el tubérculo 
y juega un papel importante en la determinación del valor nutritivo de la papa y su calidad 
para la industria del procesamiento (Bryan, 2011). Un mayor contenido de MS se traduce 
en mayor producto por unidad procesada, en hojuelas de papas fritas se obtiene mejor 
consistencia, papas más crujientes y harinosas (Johnson et al., 1970; Mohr, 1972; Sayre 
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et al., 1975), menor cantidad de aceite en la hojuela (Kunkel et al., 1951, Talburt y Smith, 
1959; Haynes, 2001) y mayor contenido de almidón (Reeve et al., 1970). Por cada 
incremento de 0,005 en la GE se produce un aumento del 1% en el rendimiento de 
hojuelas o chips (Gould, 1999). 
La medida de la GE es importante en un programa de mejoramiento porque permite 
estimar el contenido de materia seca y almidón. Agle y Woodbury (1968) y Woodbury y 
Weinheimer (1965) reportaron coeficientes de correlación de 0,85 o superiores entre GE 
y la MS, mientras que Schippers (1976) al evaluar las variables de GE y MS para un 
amplio rango de genotipos y  ambientes, reportó correlaciones altamente significativas. 
Finalmente, Ñústez (2011) encontró al evaluar la Colección Colombiana de S. phureja, 
una correlación significativa entre GE y MS, proponiendo un modelo de predicción de la 
materia seca en función de la gravedad específica con un coeficiente de determinación 
de 0,8336. La GE es una medida indirecta de la MS y el contenido de almidón, siendo 
más fácil y rápida de determinar, utilizando las tablas de conversión diseñadas para papa 
por Houghland (1960) y Burton (1948). La MS y la concentración de almidón en los 
tubérculos son propiedades importantes para la industria, ya que la calidad final de los 
productos y la eficiencia del procesamiento están directamente relacionados a ellos 
(Haase, 2004). Una alta GE es un rasgo importante de calidad para el procesamiento 
industrial así como para diferentes usos culinarios (Ritter y Ruiz, 2006); y depende de 
factores como la variedad, las prácticas de cultivo y diversas condiciones ambientales 
especialmente el contenido de humedad del suelo (Ewing, 1977).   
Herrera y Rodríguez (2012) proponen  que en papa criolla los requerimientos de  GE 
varían de acuerdo al producto a procesar, para producción de almidón, se busca  alto 
contenido de materia seca y mayor gravedad específica (> 22%), para papa encurtida, 
bajo contenido de MS (<22%) y GE menor a 1,083, para papa frita y papa precocida 
congelada se necesita alto contenido de MS (22%) y GE mayor a 1,083, mientras para la 
elaboración de puré se necesita altos contenidos de MS y GE, independiente de la forma 
del tubérculo. Adicionalmente, Ñústez (2011) al evaluar en la colección colombiana de S. 
phureja la GE en diez ambientes, reportó  valores que oscilaron entre 1,030 y 1,111 y alta 
asociación entre materia seca y GE, con una heredabilidad estimada en sentido estricto 
de 0,76. 
Teniendo en cuenta que la papa criolla es uno de los recursos genéticos de mayor 
importancia y crecimiento en el país, es necesario profundizar en estudios para conocer 
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la herencia y los métodos adecuados de selección que permitan mejorar características 
de importancia agronómica y generar nuevas opciones para mantener la competitividad 
de la papa criolla como cultivo de importancia en Colombia.  
Esta investigación tuvo como objetivo estimar la heredabilidad para las variables 
rendimiento y gravedad específica, así como predecir el avance genético bajo los métodos 
de selección entre familias, entre y dentro de familias, masal estratificada y masal simple 
en una población de hermanos completos (HC), a partir del cruzamiento entre  especies 
diploides silvestres y cultivadas. 
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Materiales y métodos 
Localización 
La evaluación fenotípica se realizó durante el primer semestre de 2010 en la finca el 
Porvenir, vereda Cuatro Esquinas, municipio de Facatativa, Cundinamarca. Ubicada a 
4º51’03.32’’ de latitud norte, 74º17’56.69’’ de longitud oeste y altitud de 2683 msnm, 
(Figura 1-1). Esta localidad fue seleccionada teniendo en cuenta que es la zona de mayor 
producción y que ofrece la mayor calidad de papa criolla en el país. 
 
 
  
Figura 1-1. Evaluación fenotípica de genotipos de hermanos completos. Ensayo ubicado 
en la vereda Cuatro Esquinas, Facatativa, Cundinamarca. A y B: caracterización 
fenotípica; C: Familia 08-028; D: Cosecha. 
 
Se realizó fertilización edáfica a la siembra con 25 g de fertilizante compuesto NPK grado 
1:2:1, aplicado en corona. Se realizaron las aplicaciones necesarias para el control de 
plagas y enfermedades y las labores culturales adecuadas para un buen desarrollo del 
18 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
cultivo. En el análisis de suelo se observó que el lote de ensayo presentó una textura 
franco arcilloso, pH 5.4, bajos contenidos de potasio, relaciones Ca/Mg y Mg/K óptimas y 
elementos menores con altos contenidos a excepción de manganeso y cobre (Tabla 1- 
2). 
 
Tabla 1-1 Análisis de suelo de la finca El Porvenir, Cundinamarca 
 
Métodos de análisis: pH, relación suelo: agua (1:1); carbono orgánico (CO): método de Walkley-Black; N 
estimado a partir del CO (factor empleado: 0,0862); Ca, Mg, Na, K intercambiables: extracción con acetato de 
amonio 1N pH 7; Al e H de cambio: extracción con KCl 1M; CIC (capacidad de intercambio catiónico): 
desplazamiento del NH4 intercambiado con NaCl 1M; P aprovechable: método de Bray II; Mn Zn, Fe, Cu: 
extracción con DTPA; B: extracción con fosfato monobásico (Azometina-H). Fuente: Laboratorio de aguas y 
suelos, Facultad de Agronomía, Universidad Nacional de Colombia, Bogotá. 
 
Material Vegetal 
Se evaluaron 2.285 individuos F1  provenientes de 25 familias de Hermanos Completos 
(HC) (tabla 1-1), de las cuales tres corresponden al cruzamiento de la especie silvestre S. 
bukasovii, diez involucraron como  progenitores  las especies S. stenotomun, S. goniocalyx y 
S. phureja y doce correspondieron a cruzamientos entre accesiones de  S. phureja. Como 
progenitores se destacan S. bukasovii, especie silvestre caracterizada por presentar 
tubérculos pequeños, período de reposo mayor a tres meses, resistencia al frío y a distintas 
enfermedades (Ugent, 1970; Huamán y Spooner, 2002; Hijmans et al., 2002), considerada  
actualmente como uno de los ancestros de la papa cultivada (Sukhotu et al., 2005, Sukhotu 
et al., 2006; Spooner et al., 2007). S. stenotomum  y S. goniocalyx,  se caracterizan por 
presentar mayor período de reposo de tubérculo (Spooner et al., 2007) y S. phureja, 
caracterizada por presentar ausencia de período de reposo (Ghislain et al., 2006), tubérculos 
redondos amarillos de piel y carne amarilla, ojos superficiales a medios y mayor rendimiento 
(Rodríguez et al., 2009) (Tabla 1-1).   
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Tabla 1-2. Genealogía de 25 familias generación F1 y seis testigos, entre paréntesis se 
indica el número de genotipos evaluados por familia. 
Familia Genealogía Familia Genealogía 
08-001 (125) {S. buk 473452-15 x Criolla Guaneña} 08-056 (70)  {UN-col 38 x. Criolla Latina} 
08-028 (183) {S. buk 473452-12 x Guaneña} 08-041 (75) { Criolla Colombia x  Criolla Galeras} 
09-004 (190) {S. buk 265865-9 x 98-71.9} 08-042 (90) { Criolla Colombia x Criolla Latina} 
08-045 (20) {S. stn 195188-7 x S. phu 704218} 08-051 (100) { Criolla Latina x Criolla Colombia} 
08-057 (20) {S. stn 195188-10 x S. phu 704218} 08-046 (130) { Criolla Galeras x Criolla Colombia} 
08-048 (95) {S. stn 195188-12 x Criolla Colombia} 09-003 (20) {98-71-9 x Criolla Colombia} 
08-052 (96) {S. stn 703285 x Criolla Colombia} 08-044 (5) { Criolla Guaneña x Criolla Latina} 
08-049 (45) {Latina x S. stn (gon 1) }             08-004 (65) { Criolla Guaneña x Criolla Galeras} 
08-047 (85) {Criolla Colombia x S. stn 703315} 08-055 (65) { Criolla Latina x UN-col 38} 
08-043 (85) { Criolla Colombia x S. stn 703285-1} Testigos  
09-001 (155) {S. gon 704481 x Criolla Colombia} 98-71.9;26 { Criolla Colombia x S. gon (Amarilla 
Tumbay)} 
09-002 (120) {S. gon 703825 x Criolla Colombia} Criolla 
Galeras 
{ Criolla Colombia x S. gon (Amarilla 
Tumbay)} 
09-005 (100) {S. gon 703279 x Criolla Colombia} Criolla 
Guaneña 
{S. gon (Amarilla Tumbay) x (Criolla 
Colombia)} 
08-040 (95) {UN-col 3 x Criolla Latina} Criolla Latina { Criolla Colombia x S. gon 
(Amarilla Tumbay)} 
08-039 (85) 
08-054 (65) 
{UN-col 30 x UN-col 62} 
{UN-col 38 x Criolla Galeras}             
Criolla 
Colombia 
{Selección clonal de genotipos 
redondos amarillos} 
 
Diseño experimental y variables evaluadas 
Se utilizó un diseño aumentado (Federer y Raghavarao, 1975), bajo bloques completos al 
azar con diez repeticiones, en cada repetición  se ubicaron  229 genotipos. Como testigos se 
utilizaron en cada uno de los bloques cuatro cultivares comerciales (cv) de papa criolla 
(Criolla  Colombia, Criolla Guaneña, Criolla Latina y Criolla Galeras) y dos genotipos 
avanzados (98-71-26 y 98-71-9).  
La unidad experimental estuvo constituida por cinco individuos por familia, con una distancia 
de siembra de 0,3 m entre plantas y 1m entre surcos. Para el rendimiento se tomó el peso 
total de la producción, el cual se dividió por el número de plantas por parcela y se estimó el 
rendimiento en kg.planta-1. La gravedad específica se evaluó siete días después de la 
cosecha  tomando una muestra aleatoria de diez tubérculos sanos y sin residuos de suelo, 
utilizando el método de peso en agua y peso en aire propuesto por Talburt y Smith (1975), 
GE= (Peso en aire/ Peso en aire - Peso en agua) (1). 
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Análisis estadístico  
Para la estimación de los componentes de varianza y el cálculo de  la heredabilidad de las 
características  de rendimiento y gravedad específica, se utilizó el modelo genético aditivo 
lineal univariado propuesto por Cruz y Carneiro (2003). 
ebzhzfz1y 321  μ , 
donde, y es  el vector de observaciones para rendimiento o gravedad específica;  es la 
media general de rendimiento o gravedad específica; f el vector de efectos genéticos de las 
familias;  h el vector de efectos genéticos de hermanos completos; b el vector de efectos 
ambientales asociados a los bloques, y e es el error. Z1, Z2 y Z3 son las matrices de 
incidencia para f, h y b, respectivamente, que relacionan las observaciones con los efectos 
del modelo. Para este modelo se asume que  los vectores f, h, b y e, se distribuyen 
normalmente con media cero y varianzas 
2
fI , 
2
hI ,
2
bI y
2
eI . 
Para la estimación de los parámetros genéticos se utilizó la metodología de estimación 
Bayesiana, obteniendo como estimativo la mediana de la distribución a posteriori 
marginal, que es aquel valor que minimiza el riesgo de Bayes bajo la función de pérdida 
absoluta. Para todos los parámetros se utilizaron distribuciones a priori no informativas 
(Sorensen y Gianola, 2002). Para la estimación de los parámetros se utilizó el paquete 
MCMCglmm en R (2011) que implementa modelos mixtos lineales generales (GLMM: 
general lineal mixed model) y el MCMC (Markov Chain Monte Carlo) como método de 
exploración de las distribuciones posteriores. Se corrió una sola cadena que consistió de 
1.030.000 iteraciones, con 10.000 iteraciones como período de burn-in. A partir de las 
distribuciones posteriores marginales de cada parámetro se tomaron muestras cada 10 
iteraciones después del período de burn-in mediante el método de muestreo de Gibbs 
(Gibbs Sampler), para un total de 102.000 muestras retenidas para predecir los valores 
genéticos.  
Con el fin de comparar entre los efectos genéticos de las familias de HC, se utilizó la 
propuesta de Besag y Higdon (1999) en la cual con base en los valores simulados de la 
cadena de Markov, se obtiene la probabilidad de que una familia o un genotipo en 
particular pertenezca al Grupo de los p.e. cinco mejores familias o genotipos evaluados. 
De forma similar, con base en los valores obtenidos en la cadena de Markov, se 
estimaron los valores de heredabilidad para las características rendimiento y GE, 
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calculándose como el cociente entre la varianza aditiva y la varianza fenotípica entre 
unidades de selección (Cruz y Carneiro, 2003). Así, la heredabilidad se evaluó bajo los 
métodos de selección familiar (entre familias), selección familiar/individual (entre y dentro 
de familias), masal estratificada y masal (tabla 1-3). 
 
Tabla 1-3. Estimación de las varianzas aditiva y fenotípica según el método de selección 
utilizado.  , es el coeficiente que relaciona la varianza entre y dentro de parcelas el cual 
fue asumido como 1 para estos experimentos. 
 
Método de Selección Varianza                   
aditiva 
Varianza 
fenotípica 
Selección familiar                             
(entre familias) 
2ˆ
2
12ˆ
2
12ˆ
2
3
hef


   2ˆ
10
12ˆ
2
12ˆ ehf
   
Selección familiar/ individual            
(entre y dentro de familias) 
2ˆ
2
12ˆ
2
12ˆ
2
3
hef


   
2ˆ
e  
Selección masal estratificada 2ˆ
12ˆ2ˆ3
hef


   
2ˆ2ˆ2ˆ ehf
   
Selección masal 2ˆ
12ˆ2ˆ3
hef


   
2ˆ2ˆ2ˆ2ˆ ehfb
   
2
familias, entre :
ˆ
f

2
parcelas,  entre  individuos  entre :
ˆ
e

  
2
familia, misma laen  alesexperiment unidades entre :
ˆ
h
 2
bloques:
ˆ
b
  
 
Una vez calculadas las heredabilidades y la proporción de la varianza aditiva explorada 
por la unidad de selección, se estimó la ganancia genética esperada para cada método 
de mejoramiento mediante la expresión: 
phi ˆ
2esperada genética Ganancia 

 
Donde i representa la intensidad  de selección que depende de la presión  de selección y de 
los valores fenotípicos correspondientes a una distribución normal. 
2hˆ  es la heredabilidad en 
sentido estrecho, es un estadístico que describe el componente genético aditivo dependiente 
del método de selección y pˆ  la desviación estándar fenotípica por unidad de selección 
(Falconer y Mackay, 1996). 
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Resultados y discusión 
Rendimiento de tubérculo por planta (RTP) 
Los valores medios estimados por familia para el rendimiento por planta oscilaron entre 
0,1246 kg.planta-1 hasta 0,6575 kg.planta-1, con una media de 0,3985 kg.planta-1 , lo que 
corresponde a un rendimiento estimado entre 3.999,96 kg·ha-1 hasta 20.133,132 kg.ha-1, 
asumiendo una densidad de 33.000 plantas por hectárea. El promedio general para las 
familias evaluadas fue de 0,3985 kg.planta-1, lo que corresponde a 13.150,5 kg.ha-1, esto 
significa que existe suficiente variabilidad y alto potencial de rendimiento para seleccionar 
poblaciones superiores, como consecuencia del origen híbrido de los materiales 
evaluados cuyos parentales son heterogéneos en su fenotipo y genotípicamente 
heterocigotos (Figura 1-2A). 
Independientemente de los diferentes grupos por genealogía, se puede observar que al 
interior de las familias se presentó alta variabilidad para el rendimiento lo que afectó el 
comportamiento medio de cada familia, con valores que oscilaron entre 0,0050     
kg.planta-1 hasta 2,255 kg.planta-1, y una media de 0,3703 kg.planta-1 (Figura 1-2B), 
considerado como un rendimiento alto para genotipos diploides teniendo en cuenta la 
densidad comercial utilizada y similar si se compara con el rendimiento nacional 
promedio de papa criolla que se estima en 0,45 kg.planta-1, e inferior cuando se compara 
con rendimiento de papas a nivel tetraploide.  
En Colombia y en general en las áreas donde se siembra papa criolla, se cuenta con 
pocos estudios relacionados con la estimación de parámetros genéticos para 
caracteres de importancia agronómica como rendimiento. Algunos resultados 
comparables fueron reportados en trabajos previos realizados por Ñústez (2011) al 
evaluar la colección de la especie S. phureja de la Facultad de Agronomía de la 
Universidad Nacional de Colombia (CSpUNC) en diez ambientes, encontrando 
resultados similares para el rendimiento por planta, el cual osciló entre 0,147 y 1,016 
kg.planta-1. Aunque los valores de la CSpUNC presentan variabilidad para el 
rendimiento y diferencias en los ambientes de evaluación, estos resultados pueden ser 
comparables con lo observado en el presente estudio, teniendo en cuenta que se 
incluyeron como progenitores genotipos silvestres y diploides cultivados. 
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Figura 1-2. Distribución del rendimiento por planta (kg.planta-1), evaluado en Facatativa, 
en una progenie de 25 familias de HC.  A. Familias, B. Genotipos. Q1 indica el cuartil 
inferior y Q3 significa el cuartil superior. 
 
En el mismo estudio Ñústez (2011), evaluó a una altura de 3.312 msnm en la Calera, 
Cundinamarca, 85 familias de hermanos medios maternos provenientes de la 
recombinación de progenitores identificados como superiores en un ciclo  anterior de 
selección, encontrando valores promedio para el rendimiento por planta que variaron 
entre 0, 698 ± 0,435 kg.planta-1, con un rango entre 0,25 y 3,195   kg.planta-1, resultado 
que se considera superior al presentado en este estudio, posiblemente porque en la 
construcción de las familias no incluyó progenitores silvestres, solamente genotipos 
seleccionados por su alto potencial de rendimiento.  
Al observar los valores medios estimados para la variable rendimiento se encontraron 
diferencias altamente significativas entre familias. Los cultivares comerciales Criolla 
Latina, Criolla Galeras y Criolla Colombia, presentaron valores superiores y mayor 
variabilidad, pero sin presentar diferencias significativas con la gran mayoría de las 
familias evaluadas (Figura 1-3).  
En la  figura 1-3 se ilustra la variación entre y dentro de familias y la media fenotípica 
GX  para la población constituida por 25 familias y seis testigos, cada familia se 
caracteriza por sus respectivas media iX  y varianza (
2
d
 ), asimismo, se estimó  la 
varianza entre las medias de cada una de las familias como ( 2e ), con lo cual se obtuvo  
los valores fenotípicos y la variación entre y dentro de familias.  
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En la figura 1-3 también se  aprecia la variación para el potencial de rendimiento entre 
familias y dentro de familias para una población de papas diploides, agrupándose  de 
acuerdo al principio de semejanza fenotípica entre individuos emparentados. Esta 
semejanza fenotípica se debe principalmente, a la tendencia que tienen los individuos 
genéticamente relacionados, a compartir un mayor número de genes entre sí, que con la 
población  general.   
Se puede observar  dispersión de los valores genotípicos alrededor de la media de las 
familias (Figura 1-3). Esta fue la razón por la cual, a pesar de estar involucradas familias 
con alta diversidad provenientes de cruzamientos  entre diferentes especies, diploides 
nativas y cultivadas y entre cultivares mejorados,  se pueden analizar de manera 
conjunta, tomándose como unidad básica de investigación la familia, a su vez la 
sumatoria de éstas  forman una población heterogénea en evaluación,  ratificando lo 
planteado por Ceballos (1996), en el sentido que las familias de HC se agrupan fenotipos 
que no son claramente diferentes entre sí, debido a que una gran proporción de la 
variación aditiva de la población está contenida dentro de las familias y sólo una fracción 
se expresa como diferencias entre familias. 
Al considerar las familias de HC que presentaron la mayor probabilidad de pertenecer 
al grupo de los cinco con mejor rendimiento por planta, con una probabilidad (P), 
superior al 62% se destacaron las familias 08-041 (P=0,903) {Criolla Colombia x Criolla 
Galeras}; 08-039 (P=0,874) {UN-col 30 x UN-col 62}, seguidas de los testigos Criolla 
Latina (P=0,819); Criolla Galeras (P=0,656); Criolla Colombia (0,621) y 08-056 
(P=0,296) (Figura 1-3; Anexo 1-1).  
Estos potenciales de rendimiento son considerados como buenos para la producción de 
papa criolla en Colombia, que presenta un rendimiento promedio de 15 t.ha -1. La familia 
08-041, consistentemente, fue la que presentó mayor rendimiento con una probabilidad 
del 90 % (Anexo 1-1), pero es una familia que presentó un bajo valor fenotípico para el 
carácter de GE, con una probabilidad del 99 % de pertenecer a las familias con 
menores valores de GE (Anexo 1-2). 
Estimación de parámetros genéticos para rendimiento y gravedad específica 
en poblaciones de papa a nivel diploide 
25 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 1-3. Rendimiento por planta (kg.planta-1) en 25 familias de HC evaluados en 
Facatativa. Los rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (BLP) y las barras de error 
indican los límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 90% de probabilidad. Los 
límites de los intervalos que no se sobreponen indican diferencias altamente 
significativas. 
 
Las familias que presentaron el menor rendimiento promedio por planta fueron 08-001 
con una probabilidad mayor al 99 % de pertenecer a los cinco familias con menor 
rendimiento de tubérculo, seguido de las familias 09-004 (P= 0,98); 08-028 (P=0,946); 
09-003 (P=0,533) y los genotipos 98-71-9 (P=0,503) y 98-71-26 (0,485) (Figura 1-3; 
Anexo 1-1).  
kg.planta
-1
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Las familias que involucraron como progenitores  la especie silvestre S. bukasovii (08-
001;  08-028; 09-004), se caracterizaron por presentar  los valores fenotípicos más bajos. 
Sin embargo, cabe anotar que a pesar que el rendimiento fue bajo, presentaron 
tubérculos con forma y color fenotípicamente similares a los obtenidos en los 
cruzamientos que involucraron grupos cultivados. Las familias anteriormente  
mencionadas se pueden considerar dentro de una fase de pre mejoramiento, por  lo cual 
se recomienda para futuros trabajos  analizar de manera separada  familias cuando se 
involucren poblaciones consideradas de  pre mejoramiento. Los  resultados  anteriores 
contradicen  lo planteado por Jansky y Peloquin (2006), en el sentido que las especies 
diploides silvestres de Solanum proporcionan un fuente de germoplasma con alta 
diversidad; que  producen híbridos que pueden ser superiores a los obtenidos cuando se 
utilizan diploides cultivados.  
Este resultado, también permite reforzar la teoría propuesta por Spooner et al. (2007) y 
Rodríguez et al. (2010),  en el sentido que  todas las especies diploides de los andes se 
pueden agrupar como un grupo cultivado (Grupo Andigenum) teniendo en cuenta la 
compatibilidad sexual que existe entre especies diploides y tetrapliodes, muchas de ellas 
iguales, aunque tengan apariencia diferente, ya que mantienen la capacidad de 
hibridarse cuando están en contacto. 
Según Spooner y Lara-Cabrera, (2001) y  Spooner y Salas (2006), el límite entre 
especies es confuso y aún falta definición para entenderlo claramente. En el mismo 
sentido, Spooner et al. (2007), plantea que las especies silvestres y cultivadas de papa 
(Solanum sección Petota) son un desafío para los taxónomos, por la ausencia de una 
definición clara de las diferencias morfológicas entre algunas especies, la plasticidad 
fenotípica cuando se siembran en diferentes ambientes, la especiación híbrida y la 
hibridación introgresiva que presentan. 
Para el caso de la familia 08-028, en la cual se utilizó como progenitor femenino el 
genotipo silvestre de S. bukasovii (473452-12), se pudo observar que la mayoría de los 
genotipos presentaron características fenotípicas similares en la arquitectura de la planta, 
longitud de los estolones, forma, tamaño y color de los tubérculos comparado con las 
papas cultivadas, sin ser tan evidente la influencia del genoma silvestre. 
Este resultado fue similar al reportado por Jansky y Peloquin (2006) al evaluar híbridos 
entre genotipos haploides x especies silvestres utilizando como progenitores a S. 
berthaulti, S. bukasovii (antes S. canasense), S. chacoense y S. tarijense, que tienden a 
producir tubérculos grandes y lisos. Mientras que el aspecto de los tubérculos en los 
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híbridos varía de acuerdo con el padre silvestre utilizado, los tubérculos lisos son la regla 
más que la excepción. Jansky y Peloquin (2006) observaron que tubérculos con buena 
forma y color deseados fueron características comunes en los híbridos de haploides con 
S. bukasovii, S. sparsipilum y S. berthaultii.  
Resultados similares fueron reportados por Hutten (1994) y Hutten et al. (1994), quienes 
analizaron aspectos básicos del mejoramiento genético vía nivel diploide, al comparar el 
desempeño de progenies diploides y tetraploides provenientes de cruzamientos 2X x 2X 
y en el cual los genotipos diploides solían tener rendimientos más bajos que los 
tetraploides, aunque algunos diploides podían superar los estándares de los tetraploides. 
Sin embargo, los trabajos pioneros de mejoramiento a nivel diploide en Colombia 
realizados por Rodríguez et al. (2009) y Rodríguez y Ñústez (2012), demuestran que 
existe un gran potencial para incrementar el rendimiento al reportar para la variedades 
amarillas diploides Criolla Latina: {S. phu (Criolla Colombia) x S. gon (Amarilla Tumbay)} 
rendimiento promedio de 16 a 20 t.ha-1, {Criolla Galeras {S. phu (Criolla Colombia) x S. 
gon (Amarilla Tumbay)}, con rendimiento promedio de 30,8 t.ha-1, y finalmente Criolla 
Guaneña  {S. gon (Amarilla Tumbay) x S. phu (Criolla Colombia)}, con un rendimiento de 
tubérculo categoría comercial (primera + segunda) del 87% y rendimiento promedio de 
32,8 t.ha-1.  
Al realizar la selección de plantas individuales dentro de todos los genotipos evaluados 
se encontró que los genotipos superiores fueron: 08-055-50; 09-001-118; Criolla 
Colombia; 09-002-118; 08-051-52; 09-002-29; 08-053-53; 09-058-65; 08-058-69; 08-046-
63; 08-004-57; 08-046-19; 08-051-53; 08-056-69; 08-004-16; 08-058-3; 08-056-17; 08-
051-56; 08-053-29; Criolla Latina; 09-042-66; 09-001-17; 08-041-13; 09-005-02; 08-052-
3; 08-055-53; 08-046-41; 09-005-33; Criolla Galeras y 08-051-70 (Figura 1-4). Se debe 
aclarar que aunque algunos genotipos presentaron un rendimiento superior, sus 
características de color y forma del tubérculo no fueron deseables, por lo cual no 
siguieron a la siguiente fase de evaluación, sin embargo, podrán ser considerados como 
genotipos con potencial para ser utilizados como progenitores.  
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Figura 1-4. Rendimiento por planta (kg.planta-1) en 25 familias de HC evaluados en 
Facatativa. Los rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (PLB) y las barras de error 
indican los límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 90% de probabilidad. 
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Parámetros Genéticos 
En este estudio se utilizaron varianzas aditivas y fenotípicas  para estimar  varianzas 
genéticas en una población de  25 familias de hermanos completos, debido a que la papa 
presenta un sistema gametofítico de auto-incompatibilidad (Bradshaw et al., 2006) 
asociado a  depresión por efectos de endogamia (McKey et al., 2010; PGSC, 2011; 
Kuhl, 2011; Gebhardt, 2013), no es posible realizar la construcción de familias para 
realizar  el análisis  tradicional mediante  cruzamientos dialélicos.  
El análisis de varianzas constituye una alternativa para obtener información de  efectos 
genéticos, especialmente cuando se tiene un número grande de familias, siendo  la 
unidad básica de investigación  las  familias de HC  que involucró como progenitores  
especies silvestres, genotipos nativos y mejorados.  Los HC fueron más parecidos entre 
sí que aquellos no relacionados, condición que permitió  la partición de la variación 
genética total de la población en dos componentes fundamentales: la variación entre y 
dentro de familias; cada familia se caracterizó por sus respectivas medias y varianzas, 
considerando  la  varianza ambiental, como la varianza entre las medias de cada una de 
las familias evaluadas en este tipo de familias, una gran proporción de la variación aditiva 
de la población está contenida dentro de las familias y sólo una fracción se expresa como 
diferencias entre familias. 
Al estimar el valor de la heredabilidad para el rendimiento de tubérculo, a partir de varianzas 
aditivas, no se presentaron diferencias estadísticamente significativas para los métodos de 
selección familiar, selección familiar/individual, masal estratificada y masal. La estimación de 
la heredabilidad para el rendimiento  varió desde 0,116 hasta 0,271 (tabla 1-4).  Se puede 
observar que los valores de heredabilidad encontrados para el rendimiento son bajos, debido 
a que al ser  una variable cuantitativa, con marcados efectos de dominancia, asimismo, a 
que la variación entre familias de HC no permite estimar la varianza aditiva presente en la 
población original, pues genéticamente representa a 1/2 2
A
  + 1/4 
2
D
 .   
Adicionalmente, el rendimiento se conoce como una variable afectada de manera 
considerable por el ambiente y también a la diversidad generada en la población al incluir 
progenitores silvestres y diploides cultivados.  
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Tabla 1-4. Parámetros genéticos estimados e intervalos de alta densidad a posteriori de 
90% de probabilidad para los componentes de varianza para el peso total de tubérculos 
por planta, evaluado en 25 familias de HC en Facatativa, Cundinamarca. 
 
Parámetro 
 
Estimativa  
de Bayes 
Error 
estándar 
Límite 
Inferior  
Límite 
superior 
 
2
b  0.0000 0,0024 0.0000 0,0026 
2
f  0,0187 0,0042 0,0148 0,0257 
 
2
h  < 0.0001 0,0003 0.0000 0,0003 
2
e  0,0456 0,0014 0,0433 0,0480 
h2 Familiar  0,2717 0,1967 0,0279 0,5892 
h2 Familiar/ individual 0,1163 0,1379 0,0100 0,3400 
h2 Masal estratificada 0,1646 0,1630 0,0149 0,4355 
h2 Masal 0,1630 0,1615 0,0146 0,4327 
Varianza aditiva 2
A
  0,0106 0,0125 0,0008 0,0310 
Varianza dominante 2
D
  0,0534 0,0086 0,0386 0,0622 
Relación 
 
22 /
DA
  0,1979 11,633 0,0151 0,7768 
2
b (bloques); 
2
f (familias); 
2
h (hs (familia)); 
2
e (error). 
 
Estos resultados fueron  inferiores a los valores reportados por Ñústez (2011) al evaluar una 
población de 85 familias de hermanos medios maternos (HMM) de S. phureja, encontrando 
un valor de la heredabilidad en sentido estricto de 0,36 (0,24-0,48).  
Esta diferencia se puede atribuir  a que las poblaciones de HC se forman mediante el 
cruzamiento de dos progenitores conocidos, de modo que cada progenie tuvo en común 
el progenitor femenino y masculino, siendo la  varianza entre HC =  ( 2e  HC)= 1/2
2
A
  + 
1/4
 
2
D
  y la varianza dentro de HC = ( 2
d
  HC) = 1/2 2
A
 +3/4
 
2
D
 , de tal manera que la 
varianza genética total entre y dentro de familias  de HC, debe ser equivalente a la 
varianza genética total de la población.  A diferencia de la familia de hermanos medios que 
se forman cuando una determinada progenie tiene en común uno de sus dos progenitores 
(madre), los gametos del otro progenitor provienen generalmente de diferentes individuos 
representativos de la población, en la cual la varianza entre HM corresponde solamente a un 
1/4 2
A

 , 
mientras la varianza dentro de HM corresponde a 3/4 2
A
 .  
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Estos resultados también fueron inferiores a los reportados por Urbana et al. (2011) 
quienes hallaron valores de heredabilidad bajos para rendimiento de tubérculos en genotipos 
tetraploides con valores cercanos a 0,375.  
En el mismo sentido, Haynes (2001) al estimar la heredabilidad en dos ciclos de 
selección en una población diploide de HMM proveniente del cruzamiento entre las 
especies diploides S. phureja x S. stenotomum, encontró valores de heredabilidad en 
sentido estrecho para el rendimiento entre 0,06 y 0,60, siendo un resultado con un amplio 
rango de variación, dentro del cual se puede incluir los valores observados en el presente 
trabajo. Estos resultados son similares a los obtenidos por Gopal et al. (1994) y Ortiz y 
Golmirzaie (2003) al estimar la heredabilidad para rendimiento en papa tetraploide de la 
especie S. tuberosum.  
Se puede concluir que el rendimiento tanto en papa a nivel diploide como tetraploide 
presenta valores bajos para la heredabilidad lo que dificulta tener avances rápidos por 
selección. Sin embargo, el mejoramiento a nivel diploide puede facilitar la eliminación de 
alelos indeseables y ofrece una buena oportunidad para transferir genes de interés 
agronómico de nivel diploide a tetraploide. Estrada (2000) y Ghislain et al. (2006), afirman 
que la papa que crece en los Andes contiene mezclas de especies silvestres y cultivadas 
con diferentes niveles de ploidía. Esto es explicable si se tiene en cuenta que los 
genotipos diploides con gametos no reducidos son frecuentes tanto en especies 
silvestres como cultivadas, lo que facilita la transferencia de genes entre diferentes 
niveles de ploidía. La poliploidización sexual en papa y un incremento en el potencial de 
rendimiento, se ha relacionado con  la capacidad que tiene la papa diploide y las 
especies con ella relacionadas, de producir granos de polen 2n (Iwanaga y Peloquin, 
1982; Wantabe y Peloquin, 1989; Werner y Peloquin, 1991), siendo ésta considerada la 
forma más probable de poliploidización de la papa cultivada (Den Nijs y Peloquin, 1977; 
Mendiburu y Peloquin, 1977).  La naturaleza altamente heterocigótica de S. andigena 
apoya la noción de que ésta surgió por tetraploidización sexual entre diferentes genotipos 
de S. stenotomum (Sukhotu y Hosaka, 2006). 
Adicionalmente,  muchos alelos no deseables se mantienen ocultos en poblaciones a 
nivel tetraploide como consecuencia de la complejidad que presenta la herencia a nivel 
tetrasómico, lo que dificulta la expresión de alelos recesivos en la población. Asimismo, la 
selección genómica o la selección asistida por marcadores moleculares se convierten en 
herramientas fundamentales para tener resultados en menor tiempo.  
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Los resultados encontrados permiten establecer que la población evaluada de HC, que 
involucró progenitores silvestres, diploides cultivados y mejorados, contienen genes 
asociados con la expresión del rendimiento de tubérculo y confirman que las 
características asociadas con el  rendimiento y calidad en papa son complejas y 
controladas por múltiples factores genéticos y ambientales corroborando lo propuesto por 
Bonierbale et al. (2010) y Li et al. (2011).   
Asimismo, una selección temprana y eficiente mediante  modelos de selección 
apropiados, o nuevas herramientas como selección genómica o selección asistida por 
marcadores moleculares,  se deben  optimizar en ciclos iniciales de evaluación,  a partir 
de una selección fenotípica confiable que permita identificar genotipos superiores para 
ser evaluados posteriormente durante varios años en múltiples ambientes.  
Según Poehlman y Sleper (1995), la ganancia genética como respuesta a la selección  o 
avance genético en un ciclo de selección se puede predecir a partir de la variancia de la 
población y la heredabilidad del carácter en evaluación, por lo cual, para el caso del 
rendimiento al estimar la ganancia genética en función de las medias fenotípicas, 
utilizando  una presión de selección del 10%, empleando el método de selección familiar  
se espera tener una ganancia genética mediante selección de 0,067 Kg.planta-1 (0,006-
1,168);  0,043 (0,004-0,127) para la selección individual (entre y dentro de familias); 
0,072 (0,006 -0,203) para la selección masal  y  0,073 (0,006 -0,204) para el método  
masal estratificado (Figura 1-5).  Para el caso anterior, se optó por utilizar una presión de 
selección intermedia teniendo en cuenta que el rendimiento presentó una heredabilidad 
en sentido estrecho baja. Sin embargo, al utilizar una presión de selección del 1% 
utilizando el método de  selección familiar se espera tener un mayor valor  para el avance 
genético mediante selección de 0,101(0,009-0,255), cuando fue del 5% de 0,078 (0,007-
1,197). Para la selección individual   cuando las proporciones de selección fueron  del 1% 
y 5%, la ganancia genética por selección fe de   0,066 (0,066-0,194); 0,051(0,004-0,150) 
respectivamente (Figura 1-5).  
Es claro, que en la medida que es más exigente la presión de selección  utilizada, se 
predice  un avance genético por selección mayor, sin embargo, la posibilidad de eliminar 
genotipos superiores  en estados iniciales de selección también puede ser mayor.  
Adicionalmente, hay que tener en cuenta que para los métodos de selección entre 
familias, entre y dentro de familias, es necesario al menos dos ciclos consecutivos de 
selección, que permitan identificar los individuos superiores para conformar el siguiente 
ciclo de selección.  
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Figura 1-5. Ganancias genéticas esperadas para el rendimiento por planta (kg.planta-1) 
estimada en la población conformada por  25 familias de HC evaluada en el municipio de 
Facatativa, en diferentes métodos de selección. Las líneas sólidas muestran el Predictor 
Lineal Bayesiano (PLB) y las líneas punteadas indican los límites del intervalo de alta 
densidad a posteriori de 90% de probabilidad.  
 
En conclusión, dado que  en  papa se multiplica clonalmente, la selección individual es 
una buena alternativa para enfrentar el mejoramiento genético,  además se considera  el 
método más simple de realizar, que permite la fijación de valores heteróticos asociados 
con el rendimiento a través de propagación vegetativa (Figura 1-5).  
Según Duvick (2005), en comparación con otros cultivos alimenticios de importancia 
económica como maíz, soya, arroz y trigo, donde la ganancia genética por año es de 
aproximadamente el 1%, las ganancias obtenidas en papa para el rendimiento, 
inicialmente como resultado de los procesos de selección son muy lentas. La razón 
fundamental, es que no se pueden fijar sexualmente características de interés debido 
a la presencia de un sistema gametofítico de auto-incompatibilidad (Bradshaw et al., 
2006) y a los fenómenos asociados a la depresión severa que sufre la papa por 
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efectos de endogamia (McKey et al., 2010; PGSC, 2011; Kuhl, 2011; Gebhardt, 
2013).  
Otra posibilidad de obtener un mayor avance genético, es realizar varios ciclos 
consecutivos de selección recurrente a partir de la recombinación de genotipos de 
alto rendimiento, siempre y cuando se evalúe previamente los posibles efectos de 
endogamia generados como consecuencia de mecanismos de autoincompatibilidad 
gametofítica presentes en poblaciones diploides. Según Lindhout et al. (2011),  
superando éstos fenómenos es posible generar progenies auto compatibles con alto 
nivel de heterocigocidad y características superiores para rendimiento y calidad del 
tubérculo, o generar líneas endogámicas para producir híbridos altamente 
heterocigotos ya sea para su propagación a nivel clonal o la formación de progenies 
hibridas a partir de semilla sexual  
El progreso lento en el mejoramiento de la papa se refleja en que muchos de los 
nuevos cultivares de papa, a pesar de su buen potencial de rendimiento todavía 
carecen de niveles adecuados de resistencia a plagas y enfermedades, aunque 
muchas de estas características están disponibles en el germoplasma de la especie 
(Spooner et al., 2007). La falta de desarrollos genéticos importantes es la razón por la 
cual las variedades de papa desarrolladas el siglo pasado como Russet Burbank y 
Bintje todavía son ampliamente cultivadas (Lindhout et al., 2011). Situación similar 
ocurre en Colombia, en donde la mayoría de las variedades que se cultivan, 
especialmente Diacol Capiro, liberada en 1961 (Ñústez, 2011a), se mantiene con 
vigencia e importancia como cultivar con destino a la industria de procesamiento a 
pesar de ser uno de los genotipos más susceptibles a P. infestans, roña de la papa 
(S. subterránea) en raíz y tubérculo, y al virus del amarillamiento de las venas (PYVV) 
(Ñústez, 2011a).  
Según Bonierbale et al. (2010), para hacer más eficiente el proceso de selección, lo 
recomendable sería generar poblaciones grandes (5.000 a 10.000 individuos) a partir 
de padres probados después de diferentes trabajos para determinar la presencia de 
efectos de habilidad combinatoria general y específica, y desarrollar estrategias que 
permitan hacer selección temprana en múltiples ambientes  
Asimismo, con los resultados obtenidos se puede afirmar que el análisis genético en 
papa a nivel diploide no es tan diferente al de otras especies diploides, en donde 
cruzamientos controlados de padres parcialmente heterocigotos generan poblaciones 
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F1 segregantes con un amplio rango de variación fenotípica, lo que hace más 
eficiente los procesos de selección. 
Gravedad específica (GE) 
Los valores medios estimados por familia para GE oscilaron desde 1,072 hasta 1,107 
con una media de 1,087 (Figura 1-6A), lo que significa que la población generada se 
caracteriza por presentar valores superiores de GE, lo que se traduce en buena 
acumulación de materia seca. Se puede observar que al interior de las familias se 
presentó alta variabilidad lo que afectó el comportamiento medio de cada familia, con 
valores que oscilaron entre 1,010 hasta 1,134 con una GE media de 1,089 (Figura 1-
6B). 
 
A B 
Figura 1-6. Distribución de la gravedad específica, evaluada en Facatativa, en una 
progenie de 25 familias de HC. A. Familias, B. En una población de 300 individuos. Q1 
indica el cuartil inferior y Q3 el cuartil superior. 
 
Estos resultados concuerdan con los reportados por Ligarreto y Suárez (2003), al evaluar 
por características industriales 50 cultivares de S. phureja de la Colección Central 
Colombiana (CCC), quienes encontraron para esta variable un rango de variación entre 
1,050 y 1,104, con promedio de 1,077 y desviación estándar de 0,0118. Asimismo, 
identificaron una correlación significativa de 0, 5401 entre el contenido de materia seca y 
la gravedad específica, afirmando que la GE se comporta como una característica 
estable. 
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En la  figura 1-7 se ilustra para la GE la variación entre y dentro de familias y la media 
fenotípica, cada familia se caracteriza por sus respectivas media iX  y varianza (
2
d
 ), 
asimismo, se estimó  la varianza entre las medias de cada una de las familias como 
( 2e ), con lo cual se obtuvo  los valores fenotípicos y la variación entre y dentro de 
familias. En la figura 1-7 también se  aprecia la variación para la GE entre familias y 
dentro de familias para una población de papas diploides, agrupándose  de acuerdo al 
principio de semejanza fenotípica entre individuos emparentados. Esta semejanza 
fenotípica se debe principalmente, a la tendencia que tienen los individuos genéticamente 
relacionados de compartir mayor número de genes.  
Se puede observar  dispersión de los valores genotípicos alrededor de la media de las 
familias (Figura 1-7). Esta fue la razón por la cual, a pesar de estar involucradas familias 
con alta diversidad provenientes de cruzamientos  entre diferentes especies, diploides 
nativas y cultivadas y entre cultivares mejorados,  se  analizó de manera conjunta, 
tomándose como unidad básica de investigación la familia, a su vez la sumatoria de 
éstas  forman una población heterogénea en evaluación,  ratificando lo planteado por 
Ceballos (1996), en el sentido que las familias de HC se agrupan fenotipos que no son 
claramente diferentes entre sí, debido a que una gran proporción de la variación aditiva 
de la población está contenida dentro de las familias y sólo una fracción se expresa como 
diferencias entre familias. 
Para la variable GE se observaron diferencias altamente significativas entre familias, las 
familias 09-004(1,106); 08-001(1,104); 09-005(1,097) y 08-028(1,096) presentaron 
valores medios superiores de GE, comparados con los testigos Criolla Colombia 
(1,0931), Criolla Guaneña (1,091), Criolla Latina (1,086) y Criolla Galeras (1,088), lo cual 
indica el potencial que pueden presentar estas familias para seleccionar individuos 
superiores para la elaboración de chips o papas precocidas congeladas (Figura 1-7).  
Rivera et al. (2011) consideran que son necesarios valores de GE mayores a 1,089 para 
que los contenidos de MS sean superiores al 25%, condición  que es requerida por la 
industria de procesamiento para tener mayores rendimientos en el producto procesado. 
En este sentido, las familias 09-004(1,106); 08-001(1,104); 09-005(1,097) y 08-
028(1,096) pueden considerarse con potencial para seleccionar individuos con altos 
contenidos de sólidos, características que pueden ser de gran valor  para desarrollar 
procesos industriales en las presentaciónes precocida congelada y fritura, siempre y 
cuando los valores presentes de azúcares reductores sean bajos. 
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Figura 1-7. Gravedad específica en 25 familias de HC evaluadas en Facatativa. Los 
rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (BLP) y las barras de error indican los 
límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 90% de probabilidad. Los límites de 
los intervalos que no se sobreponen indican diferencias altamente significativas. 
 
Las familias 08-047, 08-043, 08-049, 08-052, 08-058 y 08-048,  que incluyeron como 
progenitores  a S. phureja x S. stenotomum, presentaron valores estimados de GE de 
1,074, 1,083, 1,087, 1,083, 1,089 y 1,092 respectivamente, cercanos a los observados 
por Haynes (2008), quien al evaluar híbridos diploides de S. phureja x S. stenotomum, 
encontró valores de GE de 1,099.  
En las familias 09-004, 08-001, 09-005, 08-028 y 09-001, se puede realizar selección 
hacia genotipos  con mayores  contenidos de materia seca, para ser utilizados en 
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procesos de papa empacada al  vacío, consumo fresco y presentaciones de precocida 
congelada y harina de papa amarilla,  por presentaron altos valores de GE . Entre tanto, 
en las familias 08-041, 08-047, 08-042, 08-44, 08-046 y 08-040, es posible direccionar la 
selección hacia genotipos con menores contenidos de materia seca, con el fin de 
desarrollar procesos hacia presentaciones de  enlatado o encurtido, aprovechando 
menores contenidos de materia seca. 
Resultados similares fueron reportados por Ñústez (2011), al evaluar la colección 
colombiana de S. phureja para la variable GE en diez ambientes, encontrando en 
promedio valores para GE de 1,078 con un rango entre 1,030 y 1,111 y alta asociación 
entre materia seca y GE. Es de esperar que este rango sea mayor por tratarse de una 
colección de germoplasma que exhibe mayor variabilidad, el rango más estrecho con 
valores superiores para la característica encontrado para la población evaluada, puede 
estar asociada a que muchos de los parentales utilizados son genotipos cultivados en los 
cuales se ha realizado una selección positiva hacia genotipos con mayor contenido de 
sólidos, lo que puede traer como consecuencia una acumulación de alelos de interés 
como consecuencia de procesos sucesivos de selección y recombinación. 
Este amplio rango de variación permite realizar una selección hacia genotipos ideales 
para diferentes tipos de procesamiento industrial, aunque también se debe tener en 
cuenta que la GE está influenciada por diferentes factores internos que dependen de la 
composición química y externos asociados principalmente con la temperatura y humedad 
del suelo cuando se realiza la evaluación, por el tamaño y estado de madurez del 
tubérculo, teniendo en cuenta que en papa criolla es común encontrar dentro de la misma 
planta tubérculos con diferentes grados de madurez (Ñústez, 2011). 
Este resultado a la vez contrasta con el  reportado por Houghland (1966) al analizar el 
comportamiento en la especie S. tuberosum, quien encontró un coeficiente de correlación 
entre la gravedad específica y la materia seca de 0,8083, del mismo modo Burton (1948) 
encontró un coeficiente de correlación entre las mismas variables de 0,937 para papas 
europeas, mencionando que los tubérculos sembrados en América poseen altos 
contenidos de materia seca no almidonosa.  
Es importante estimar la GE y el contenido de materia seca, ya que genotipos con baja 
gravedad especifica (<1.077) son ideales para procesos de encurtido o enlatado, pero si 
se utilizan hojuelas provenientes de tubérculos con menor contenido de MS tienden a 
absorber más grasa y disminuir su rendimiento en el procesamiento, con respecto a las 
hojuelas preparadas con tubérculos que presentan alta GE. 
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Detallando a nivel de genotipos al interior de las familias, los genotipos que presentaron 
mayor GE, con promedio superior a 1,1076 fueron 09-004(18, 23,5; 15, 13, 11, 7 y 4), 
todos pertenecientes a la familia 09-004  con valores que variaron desde  1,104 hasta 
1,109 y una media de 1,107 (Figura 1-8; Anexo 1-2), presentando una mayor capacidad 
para la acumulación de sólidos, es posible que este resultado,  esté relacionado con el 
hecho de que esta familia  presentó un su genealogía a {S. buk 265865-9 x 98-71-9} . S. 
bukasovii se considera la papa silvestre que dio origen a la especie S. stenotomum 
(Sukhotu y Hosaka, 2006; Sukhotu et al., 2006; Rodríguez, et al., 2010) y el genotipo 98-
71-9 (1,107) caracterizado por su mayor acumulación de MS  y por tener como 
progenitores a  {S. phu (Criolla Colombia) x S. gon (Amarilla Tumbay)}, los dos 
progenitores  presentan valores altos de GE, pudiéndose asociar a la presencia de 
efectos heteróticos para la característica (Anexo 1-2).  
Adicionalmente, los  individuos que presentaron valores inferiores de GE (1,072) fueron  
08-041(47, 29, 51,10, 11, 52, 75, 53 y 68), pertenecientes a la familia 08-041 {Criolla 
Colombia x Criolla Galeras) (Figura 1-8). Este resultado no fue el esperado, en el sentido 
que las dos progenitores son cultivares comerciales, con alta acumulación de sólidos y 
valores superiores de GE (Rodríguez y Ñústez, 2012), los cuales  generaron un progenie 
con valores bajos para GE, posiblemente como consecuencia de efectos de endogamia 
al ser un retrocruzamiento hacia el cultivar Criolla Colombia, condición que también se 
observó para las familias 08-042, 08-044 y 08-046, en las cuales se aprecia algún grado 
de endogamia (Tabla 1-1).    
En términos prácticos, valores superiores de GE de 1,08  indican buena acumulación de 
MS, factor de calidad importante para consumo fresco, pero limitante para el proceso de 
enlatado; valores más bajos para GE se consideran aptos para el proceso de enlatado, 
pues el menor contenido de MS del tubérculo reduce las pérdidas en el proceso de pre 
cocción y ofrece un mayor rendimiento en el proceso de enlatado y/o encurtido (Rivera et 
al., 2006; Rodríguez et al., 2009, Storey, 2007). Por lo anterior, los genotipos 
mencionados de la familia 08-041 pueden ser aprovechados para desarrollar procesos de 
encurtido o ser utilizados como progenitores en fases posteriores del programa de 
mejoramiento.  
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Figura 1-8. Gravedad específica en 25 familias de HC evaluadas en Facatativá. Los rombos 
señalan el Predictor Lineal Bayesiano (PLB) y las barras de error indican los límites del intervalo de 
alta densidad a posteriori de 90% de probabilidad. Los 125 clones superiores se observan a la 
derecha mientras los 125 inferiores se presentan a la izquierda. 
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Teniendo en cuenta que la familia 08-039, presentó un buen potencial de rendimiento y 
forma de tubérculo ovoide ésta puede ser considerada como apta en la elaboración de 
bastones, una nueva alternativa a nivel de papas amarillas. De la misma manera, las 
familias 08-041 y 08-042 se destacan por presentar color de piel y carne amarillo intenso 
y formas redondas, estos híbridos provenientes de los Grupos Phureja y Stenotomum al 
presentar mayor intensidad de color de piel y carne pueden presentar mayores 
cantidades de carotenoides en el tubérculo, estas características pueden reflejarse en la 
herencia por lo cual se propone que en trabajos posteriores se realice una cuantificación 
de esta característica.  
En general, en la población evaluada se observó suficiente variabilidad para la variable 
GE, lo que permitirá planear y realizar estudios genéticos, moleculares y de selección 
con objetivos de mejoramiento en la especie. 
Las especies cultivadas diploides y algunas especies nativas al presentar altos valores 
de GE y por consiguiente mayor acumulación de materia seca con respecto a la papas 
del grupo Chilotanum (de amplia aceptación en las zonas templadas), representan un 
capital genético valioso, que se puede asociar a factores de calidad relacionados con el 
consumo de papas harinosas de alta calidad organoléptica, que pueden ser 
aprovechados para consumo fresco como espesantes especialmente en sopas y puré, y 
en el procesamiento para la producción de almidones de alta calidad proteica. Asimismo, 
la gran diversidad para los valores de GE, permite establecer el potencial que presentan 
las papas diploides para generar nuevas variedades con bajos o altos contenidos de 
materia seca, que pueden ser utilizadas en diferentes procesos industriales, entre los que 
se destacan papas enlatadas o encurtidas que requieren bajos contenidos de MS, o 
papas con altos contenidos de materia seca que pueden usarse en las presentaciones de 
precocidas congeladas, papas empacadas al vacío o para la producción de harinas, 
extruidos y almidón y para la elaboración de una alta gama de presentaciones.  
Parámetros genéticos 
Con relación a los parámetros genéticos, al estimar el valor de la heredabilidad a partir de 
varianzas aditivas, mediante los métodos de selección familiar, selección familiar/individual, 
masal estratificada y masal, se presentaron diferencias estadísticamente significativas para el 
valor de la heredabilidad, variando la estimación de la heredabilidad para la GE entre 0,53 
para el método de selección familiar/ individual hasta 0,75 para la selección familiar (Tabla 1-
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5). Estos valores de heredabilidad pueden considerarse como altos, a pesar de ser una 
variable cuantitativa influida por efectos ambientales. 
 
Tabla 1-5.Parámetros genéticos estimados e intervalos de alta densidad a posteriori de 
90% de probabilidad para los componentes de varianza para gravedad específica en 
tubérculo evaluado en 25 familias de HC en Facatativa. 
Parámetro 
 
Estimativa de 
Bayes 
Error 
estándar 
Límite 
inferior  
Límite 
superior 
 
2
b  <0,0001 <0,0001 0,0000 <0,0001 
2
f  <0,0001 <0,0001 <0,0001 0,0001 
 
2
h  0,0000 <0,0001 0,0000 <0,0001 
2
e  0,0001 <0,0001 0,0001 0,0001 
h2 Familiar  0,7571 0,1932 0,4424 0,9835 
h2 Familiar/ individual 0,5375 0,2376 0,1933 0,9664 
h2 Masal estratificada 0,6331 0,2255 0,2961 0,9991 
h2 Masal 0,6188 0,2267 0,2731 0,9890 
Varianza aditiva 2
A
  0,0001 <0,0001 <0,0001 0,0002 
Varianza dominante 2
D
  <0,0001 <0,0001 <0,0001 0,0001 
Relación 
 
22 /
DA
  1,7337 342,8 0,0153 10,177 
2
b (bloques); 
2
f (familias); 
2
h (hs (familia)); 
2
e (error). 
 
El valor estimado para la heredabilidad coincide con el presentado por Martínez y 
Ligarreto (2005) quienes al evaluar cultivares de papa de la Colección Colombiana de S. 
phureja encontraron que la materia seca se comporta como una característica de alta 
heredabilidad y de baja interacción genotipo ambiente, siendo la GE una variable que 
indica directamente el contenido de materia seca.  
Haynes (2001), encontró que la heredabilidad para la gravedad específica en sentido 
estricto evaluando poblaciones híbridas diploides de papa en 72 familias de medios 
hermanos del cruzamiento S. phureja x S. stenotomum osciló entre 0,37 y 0,43, después 
de dos ciclos consecutivos de selección recurrente. 
Este resultado también es similar a los reportados por Ruttencutter et al. (1979), quienes 
estimaron la heredabilidad en sentido restringido para gravedad específica en papas 
diploides en dos localidades de Carolina del Norte, mediante regresión padre-progenie y 
análisis de familias de medios hermanos. Se obtuvieron nueve estimados de 
heredabilidad en sentido restringido los cuales variaron entre 0,276 y 0,739. 
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En el mismo sentido, los valores encontrados de heredabilidad se asemejan a los 
propuestos por Haynes (2008) quien estimó la heredabilidad en sentido amplio y estrecho 
en 72 familias híbridas diploides de S. phureja x S. stenotomun, obteniendo valores entre 
0,32 y 0,78. Finalmente, estos resultados coinciden con los reportados por Ñústez (2011) 
al evaluar la CSpUNC, quien encontró para el rasgo de gravedad específica una 
heredabilidad en sentido estricto de 0,76.  
Los resultados sugieren que en poblaciones donde se incluyen parentales pertenecientes 
a las especies S. Phureja y/o S. stenotomum se obtienen altos valores de gravedad 
específica que son fácilmente heredables, los cuales pueden ser aprovechados en los 
programas de mejoramiento a nivel diploide, teniendo también la posibilidad de ser 
transferidos a programas de mejoramiento a nivel tetraploide, gracias a la facilidad de 
cruzamiento y el flujo de genes que se presenta cuando se recombinan variedades 
diploides y tetraploides principalmente de los Grupos Andigena y Phureja.  
Según Poehlman y Sleper (1995), la ganancia genética esperada o avance genético en 
un ciclo de selección se puede predecir a partir de la variancia de la población y la 
heredabilidad del carácter en evaluación, por lo cual al utilizar una presión de selección 
del 1(%), teniendo en cuenta que el carácter presentó valores de heredabilidad altos, al 
utilizar el  método de  selección familiar se obtuvo un valor para el avance genético 
mediante selección de 0,018 (0,009-0,028),  mientras para la selección individual  fue  de   
0,016 (0,005-0,028) y 0,023 (0,009-0,040) para el método de masal y para el masal 
estratificado de  0,024 (0,009-0,040)(Figura 1-9). Se puede observar que cuando se 
realiza la selección masal o masal estratificado el avance genético es mayor, pues se 
pueden seleccionar individuos superiores entre y dentro de familias.  Al utilizar una  
presión de selección 10% se espera un avance genético mediante selección de 0,010 
(0,004-0,018) para la selección entre familias,  0,012 (0,006-0,019) para la selección 
individual entre y dentro de familias  
Es claro, que en la medida que se disminuye la presión de selección  se tiene un avance 
genético por selección menor, sin embargo, la posibilidad de mantener genotipos 
inferiores  también puede ser mayor. Como la fijación de las características 
sobresalientes en papa se realiza de manera vegetativa, sería recomendable escoger los 
mejores individuos para su proceso de multiplicación, pero si se piensa en un proceso de 
mejoramiento poblacional lo recomendable es escoger un mayor número de individuos 
para adelantar procesos de selección recurrente.   
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Se debe tener en cuenta que los métodos de selección familiar (0,75) y masal 
estratificado (0,63) presentaron valores superiores de heredabilidad con respecto a los 
métodos masal (0,62) y familiar individual (0,54). Así, aunque la selección masal  y masal 
estratificada se convierten en las mejores opciones para enfrentar el mejoramiento 
genético de la característica, sin embargo, implican mayor trabajo y repetidos ciclos de 
selección, por lo cual la selección individual se considera la mejor alternativa para lograr 
avances por selección (Figura 1-9).  
 
 
Figura 1-9. Ganancia genética esperada para GE, estimada en una progenie de 25 
familias de HC, evaluada en el municipio de Facatativa, en diferentes métodos de 
selección. Las líneas sólidas muestran el Predictor Lineal Bayesiano (PLB) y las 
líneas punteadas indican los límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 90% 
de probabilidad. 
 
Estos resultados indican que los esfuerzos adicionales de mejoramiento en esta 
población podrían dar lugar a un mejoramiento en la gravedad específica, al realizar 
hibridaciones entre individuos tetraploides x diploides o viceversa, en la cual la población 
diploide podría proporcionar una base de germoplasma amplia con nuevas 
combinaciones de genes en la población tetraploide para mejorar la gravedad específica 
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y simultáneamente incrementar el rendimiento, siendo coherente con lo reportado por 
Haynes (2001), quien plantea utilizar poblaciones diploides en el mejoramiento de 
cultivares a nivel tetraploide. 
Finalmente, los valores contrastantes observados en la población para la GE, incluye 
variación genética suficiente para desarrollar nuevos cultivares de papas amarillas, que 
puedan satisfacer y ser aprovechados tanto para consumo fresco como para 
procesamiento industrial que permitan desarrollar productos para nichos específicos de 
mercado. En los programas de mejoramiento genético en papa amarilla a nivel diploide 
se deben seleccionar genotipos que combinen simultáneamente mayor rendimiento y 
valores contrastantes de GE, para ofrecer a la industria de procesamiento diferentes 
opciones que permitan la elaboración de papas encurtidas o enlatadas aprovechando 
valores bajos de GE, así como, mayor contenido de materia seca para las 
presentaciones de papa precocida congelada, producción de hojuelas y almidón, 
teniendo en cuenta la versatilidad de usos y la gran aceptación que tiene la papa amarilla 
en los mercados nacionales como internacionales.  
Estos resultados permiten inferir  que al utilizar especies nativas y diploides cultivadas  
en un programa de mejoramiento genético se genera  una gran amplitud de respuesta 
para la variable  GE y por consiguiente valores contrastantes en la  acumulación  de MS 
en la mayoría de los casos superiores a los reportados para muchos cultivares 
mejorados, condición importante para el  consumidor de papa criolla, que  prefiere papas 
de alta calidad organoléptica, especialmente papas harinosas (secas) que se consumen 
preferiblemente  fritas  con piel o como un elemento espesante en sopas, coladas y puré 
de papa amarilla. 
Disponer de información sobre el control genético asociado con la acumulación de MS, 
valores de  heredabilidad y los  métodos adecuados de selección, es de gran importancia 
para orientar al mejorador en los parámetros adecuados de  selección, tamaño de las 
poblaciones a manejar y  tiempo aproximado que requerirá para obtener los resultados 
deseados. Asimismo, la  implementación de estudios genéticos y moleculares que 
permitan procesos de selección genómica y selección asistida con marcadores 
moleculares, buscando mejores resultados en períodos de tiempo más cortos.  
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2. Estimación de parámetros genéticos para 
período de reposo en tubérculo en 
poblaciones de papa a nivel diploide 
Resumen 
Las características relacionadas con el período de reposo del tubérculo han sido objeto 
de extensos análisis de genética cuantitativa por ser consideradas de gran importancia 
para la agronomía de la papa y representar un desafío importante para el análisis 
genético. El objetivo de este trabajo fue estimar la heredabilidad del período de reposo 
del tubérculo y determinar el avance genético mediante los métodos de selección entre 
familias, entre y dentro de familias, masal estratificada y masal simple, en una población 
diploide de hermanos completos. El período de reposo del tubérculo fue medido en días 
después de la cosecha hasta el inicio de la brotación, presentando valores que oscilaron 
desde 15,9 días (Criolla Colombia) hasta 74,7 días (familia 09-004), encontrándose 
diferencias estadísticamente significativas entre familias. El valor de la heredabilidad para 
los diferentes métodos de selección osciló entre 0,87 y 0,93, presentando un alto efecto 
genético de tipo aditivo. La población presentó un marcado sesgo hacia menor período 
de reposo, confirmando que el Grupo Phureja contribuye con genes dominantes 
asociados a la ausencia de período de reposo, con un efecto bien marcado en la 
generación F1. Al utilizar una presión de selección del 10%, y aplicando los métodos de 
selección individual, familiar y masal se espera obtener respectivas reducciones de 17,6, 
18,2 y 25 días en el período de reposo. Esta posibilidad resulta interesante en la medida 
que al emplear el Grupo Phureja en el mejoramiento de la papa,  se puede reducir 
significativamente el período de reposo del tubérculo tanto a nivel diploide como 
tetraploide. 
Palabras claves: Período de reposo de tubérculo, mejoramiento diploide, hermanos 
completos, heredabilidad. 
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Abstract   
 
Estimation of genetic parameters for tuber dormancy in populations of 
diploid potato 
Considered to be greatly important and challenging for potato agronomy, features 
associated to tuber dormancy have been object of extensive quantitative genetic 
analyses.  The aim of this study was to estimate tuber dormancy period heritability and 
determine its genetic advance by the methods of selection between families, selection 
between and within families, and stratified and simple mass selection, in a full-sib diploid 
population. Tuber dormancy was measured as days elapsed since harvest until the 
moment the tuber started sprouting. Showing statistically significant differences among 
families, this parameter ranged from 15,9 days for the control Criolla Colombia to 74,7 
days for family 09-004. The heritability value for the different methods of selection ranged 
from 0,87 to 0,93, showing a strong genetic additive effect. The population showed a 
marked bias towards short dormant periods, confirming that the Phureja group contributes 
dominant genes associated to the lack of tuber dormancy, with a well-marked effect on 
the F1 generation. Using a selection ratio of 10%, the expected reduction in the dormant 
period is 17,6; 18,2 and 25 for individual, kin and mass selection, respectively. This is a 
fairly interesting possibility, as far as using the Phureja group in potato breeding is likely to 
significantly reduce the tuber dormancy period at the diploid and tetraploid levels. 
 
Keywords: Tuber dormancy, Breeding in diploid potato, Full sibs, Heritability. 
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Introducción 
Los tubérculos de la papa (Solanum tuberosum L.), al momento de la cosecha y por un 
tiempo determinado, se encuentran en estado  de reposo. El período de reposo del tubérculo 
se define como la ausencia de crecimiento visible de los brotes, se induce con el inicio de la 
tuberización y se considera como un período en el cual no ocurre ningún crecimiento visible 
de los brotes (Suttle, 2007). 
En la papa, los procesos de tuberización y reposo tienen una estrecha vinculación biológica 
(Claassens, 2002, Lulai, 2004; Vreugdenhil, 2004). La inducción y mantenimiento del período 
de reposo inicia con la tuberización (Claassens y Vreugdenhil 2000; Claassens, 2002; 
Sergeeva et al., 2012) y se pierde gradualmente después de la cosecha durante el 
almacenamiento (Suttle, 2007; Campbell et al., 2008; Graeber et al., 2012).  
El período de reposo está regulado por una red compleja de reacciones metabólicas que 
ocurren en el citosol y en los plastidios, con evidencias que sugieren que la regulación de la 
síntesis hormonal está determinada por el estado metabólico celular y factores genéticos con 
alta influencia ambiental (Baguma et  al., 2003; Mukerjea y Robyt, 2005; Graeber et  al., 
2012; Aksenova et al., 2012), así como la edad fisiológica y el tamaño de los tubérculos 
(Müller et al., 2010). Se considera que el período de reposo está asociado con una detención 
del metabolismo (desarrollo) y se considera una estrategia que favorece la supervivencia del 
tubérculo en condiciones de estrés ambiental (Coleman y Coleman, 2000; Suttle, 2007; 
Rentzsch et al., 2012).  
Según Lang et al. (1987), durante el ciclo de vida, los tubérculos presentan tres tipos de 
reposo: endodormancia, paradormancia y ecodormancia; inmediatamente después de la 
formación del tubérculo y por un período de tiempo determinado después de la cosecha los 
meristemos de las yemas presentan endodormancia y no brotan. Durante un 
almacenamiento prolongado los tubérculos pierden la endodormancia e inician la brotación, 
por lo general, el brote apical se torna dominante e inhibe el crecimiento de los otros brotes, 
los cuales continúan en estado paradormante, cuando los tubérculos son almacenados a 
temperaturas inferiores a 3°C no brotan, independientemente del grado de avance fisiológico 
del reposo, presentando un estado de ecodormancia. 
Una vez se induce la formación del tubérculo no hay división celular en el meristemo apical, 
permaneciendo las yemas inactivas, aunque las condiciones de humedad, temperatura y 
oxígeno en el medio sean óptimas (Prat, 2004; Suttle y Mornet, 2005; Destefano-Beltrán et 
al., 2006; Viola et  al., 2007; Campbell et al., 2008). Luego de la separación del tubérculo de 
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la planta, el floema del tubérculo acumula sacarosa vía apoplástica y hay transporte activo de 
asimilados por toda la red de floema (Hancock et al., 2008), dando como resultado la pérdida 
gradual del período de reposo (Claassens, 2002; Law y Suttle, 2005; Suttle y Mornet, 2005; 
Suttle et al., 2005; Destefano-Beltrán et al., 2005; Destefano- Beltrán et al., 2006a). Así, el 
tubérculo cumple una doble función al desempeñarse como órgano de almacenamiento y de 
propagación (Agrawal et al., 2008), considerándose una etapa obligada del desarrollo del 
tubérculo, bajo condiciones naturales, y es fundamental para la supervivencia dela planta de 
papa (Suttle et al., 2011). 
Teniendo en cuenta la regulación hormonal, la expresión de los genes y el metabolismo de 
los carbohidratos, Vreugdenhil (2004) plantea que los mecanismos operativos que regulan la 
tuberización y el crecimiento de los brotes después del período de reposo son similares y no 
deben considerarse como procesos opuestos e individuales. Auxinas, giberelinas (GA), 
citoquininas, ácido abscísico (ABA), etileno (E) y jasmonato (JA) han sido relacionados con el 
ciclo de vida del tubérculo (Hannapel et al., 2004). El ABA y el etileno se consideran 
inhibidores del crecimiento, mientras las giberelinas y las citoquininas actúan como 
promotoras del desarrollo de los brotes (Sonnewald, 2001). El ABA es necesario para la 
iniciación y el mantenimiento del período de reposo e inhibición del crecimiento de los brotes 
(Suttle, 2003; Suttle y Destefano-Beltrán, 2008), mientras que las giberelinas y citoquininas 
desempeñan un papel importante en la pérdida del reposo de los brotes (Korableva et al., 
1989; Claassens y Vreugdenhil, 2000). Después de la cosecha, la actividad de las 
giberelinas en los tubérculos se considera  muy baja durante la pérdida del período de 
reposo, mientras que durante la fase de brotación se considera muy alta (Bialek y Bielinska-
Czarnecka 1975; Smith y Rappaport, 1961). 
Suttle et al. (2011) encontraron que el contenido de JA aumenta gradualmente a medida que 
los meristemos pasan de reposo profundo a crecimiento del brote. El almidón es el principal 
carbohidrato de reserva de la papa, se sintetiza durante la formación del tubérculo y se 
degrada para proveer los carbohidratos necesarios para el crecimiento de los brotes 
(Claassens, 2002). Durante el ciclo de vida, el tubérculo experimenta una transición funcional 
de vertedero acumulador de asimilados a fuente de asimilados para el desarrollo de los 
brotes (Viola et al., 2007). En el desarrollo del tubérculo, el parénquima de almacenamiento 
convierte activamente asimilados solubles (sacarosa y aminoácidos) en reservas poliméricas 
(almidón y proteína) (Fernie y Willmitzer, 2001).  
La tuberización se caracteriza por la inducción de descarga simplástica en la región hinchada del 
estolón, mientras que el brote apical constituye un dominio discreto de células aisladas 
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simplásticamente del resto del tubérculo. El cese del aislamiento simplástico del brote apical trae 
como consecuencia el inicio del crecimiento del mismo. Este cambio fisiológico está relacionado 
con la acumulación de carbohidratos y el posterior crecimiento del brote (Viola et al., 2007).  
Se puede concluir que los brotes de los tubérculos dormantes son metabólicamente activos, 
aunque su crecimiento se ve limitado por el sustrato debido al aislamiento simplástico en que 
se encuentran, y por tanto favorecido por la reconexión simplástica. Esta reconexión se da 
por cambios en la descarga del floema, de la vía apoplástica a la simplástica, durante el 
desarrollo del tubérculo.  
La longitud del período de reposo depende principalmente del genotipo, las condiciones 
ambientales en pre y poscosecha, la madurez del tubérculo al momento de la cosecha y los 
daños mecánicos presentados durante el crecimiento y almacenamiento (Malagamba, 1997; 
Sergeeva et al., 2012).  
Generalmente se considera que el período de reposo se pierde cuando un tubérculo 
contiene uno o más brotes con una longitud mayor de dos milímetros (Viola et al., 2007). Sin 
embargo, no es evidente si el crecimiento está controlado dentro de los brotes 
(endodormancia) o por el resto del tubérculo (paradormancia) (Viola et al., 2007).  
El período de reposo del tubérculo se considera una característica poligénica (Simmonds, 
1964), donde más de tres genes están involucrados (Flewelling, 1987). La duración del 
período de reposo es muy variable en las variedades cultivadas y oscila entre cero y más de 
cuatro meses (Sutle, 2007), mientras en las especies silvestres (no domesticadas), 
presentan mayor período de reposo siendo contrario en las variedades modernas (Sutle, 
2007; Bryan, 2011; Sergeeva et al., 2012). Una excepción a esta regla se presenta en el 
Grupo Phureja, que en su conjunto se caracteriza por presentar ausencia o un período de 
reposo muy corto (Ghislain et al, 2006; Sutle, 2007). 
El período de reposo del tubérculo es esencial para optimizar el almacenamiento y su 
manipulación cuando se usa como alimento, pero un período de reposo prolongado genera 
problemas a los productores de semilla de papa, especialmente si desean realizar siembras 
poco después de la cosecha (Külen et al., 2011).  
Los procesos de tuberización y las características relacionadas, tales como el período de 
reposo del tubérculo y la madurez, han sido objeto de extensos análisis de genética 
cuantitativa (Bryan, 2011; Saagreva et al., 2012). Estas características son de gran 
importancia para la agronomía de la papa y representan un desafío importante para el 
análisis genético teniendo en cuenta la complejidad de los resultados obtenidos (Bryan, 
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2011). Muchos de los estudios asociados con el período de reposo se han realizado 
utilizando cruzamientos entre genotipos de papa cultivada con materiales de diferentes 
especies silvestres o variedades nativas, y la razón de esto es principalmente ampliar el 
rango de variación ya que en contraste a la papa cultivada, muchas especies silvestres 
presentan períodos de reposo extremos (Bryan, 2011). 
A pesar que la papa es uno de los cultivos más importantes en el mundo, los procesos 
fundamentales que controlan la transición entre la detención del ciclo celular (depresión 
metabólica), reanudación del crecimiento de los meristemos y actividad metabólica regulada 
por una compleja serie de señales ambientales continúa aún sin conocerse totalmente 
(Claassens y Vreugdenhil, 2000; Suttle, 2007; Sergeeva et al., 2012; Graeber et al., 2012). 
Los procesos que regulan la tuberización y las características relacionadas como el período 
de reposo del tubérculo y madurez han sido objeto de extensos análisis de genética 
cuantitativa, actualmente representan un desafío importante para el análisis genético, 
teniendo en cuenta los estudios publicados y la complejidad de los resultados obtenidos 
(Bryan, 2011).  
En los primeros trabajos realizados por Simmons (1964), generó poblaciones híbridas a partir 
de progenitores nativos diploides y autotetraploides de los Andes Suramericanos, encontrando 
que las poblaciones generadas presentaban alta heterogeneidad en cuanto a la expresión del 
período de reposo de los tubérculos. Thompson et al. (1980) estimaron los componentes 
genéticos de varianza para el período de reposo del tubérculo en una población híbrida entre 
S. tuberosum (Grupos Phureja y Stenotomun), encontrando una varianza genética alta 
compuesta enteramente de varianza aditiva, reportando una heredabilidad en sentido estricto 
de 0,73. Freyre et al. (1994) estudiaron el período de reposo del tubérculo utilizando una 
población híbrida diploide generada entre S. tuberosum /S. chacoense (período largo de 
reposo) x clones de S. phureja (ausencia de período de reposo). En esta población, el período 
de reposo del tubérculo varió de 10 a 90 días, con una media de 19 días.  
El período de reposo es una característica que depende principalmente de la variedad, las 
papas S. tuberosum Grupo Phureja, no presentan período de reposo, condición indeseable 
para su manejo, comercialización y procesamiento, lo que las convierte en un producto 
altamente perecedero. El período de reposo del tubérculo es un carácter fundamental para 
optimizar el almacenamiento y su manipulación cuando se usa como alimento o para 
establecer procesos industriales. Teniendo en cuenta que la papa criolla es uno de los 
recursos genéticos de mayor importancia y crecimiento en el país, es necesario desarrollar 
trabajos de mejoramiento que permitan conocer las características asociadas con la 
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heredabilidad del período de reposo y los métodos adecuados de selección, como factores 
determinantes para el desarrollo de genotipos superiores. 
Esta investigación tuvo como objetivo estimar la heredabilidad para la variable período de 
reposo en tubérculo y el avance genético mediante los métodos de selección entre familias, 
entre y dentro de familias y masal simple en poblaciones construidas a partir de especies 
silvestres y cultivadas de papa diploide. 
Materiales y métodos 
Localización 
La evaluación fenotípica se realizó durante el segundo semestre de 2010 en la finca El 
Vergel, vereda El Cascajal, municipio de Subachoque, Cundinamarca, con coordenadas 
de 4º 59’146’’ de latitud norte y 74º8’49,6’’  de longitud oeste y   altitud de  2704 msnm. 
Esta localidad fue seleccionada teniendo en cuenta que es la zona de mayor producción 
y que ofrece la mayor calidad de papa criolla en el país.  
Material vegetal 
Para determinar el inicio de la brotación  y  crecimiento del brote se sembraron en campo 
nueve familias de HC, (tabla 2-1) de las cuales dos corresponden a cruzamientos inter 
específicos que involucraron  la especie  silvestre S. bukasovii, seis involucraron como  
progenitores  las especies  diploides S. stenotomun, S. goniocalyx y una que corresponde al 
cruzamientos entre accesiones de  S. phureja. En papa la presencia de un sistema 
gametofítico de auto-incompatibilidad (Bradshaw et al., 2006) asociado a la depresión 
severa por efectos de endogamia (McKey et al., 2010; PGSC, 2011; Kuhl, 2011; 
Gebhardt, 2013), dificulta la realización y análisis tradicional mediante cruzamientos 
dialélicos.  
Se realizó fertilización edáfica a la siembra con 25 g de fertilizante compuesto NPK grado 
1:2:1, aplicado en corona. Se realizaron las aplicaciones necesarias para el control de 
plagas y enfermedades y las labores culturales adecuadas para un buen desarrollo del 
cultivo. 
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Tabla 2-1. Genealogía nueve familias generación F1 y dos testigos para la evaluación de  
período de reposo. 
Familia Genealogía 
08-052 {S. phu (Criolla Colombia) x S. phu (Criolla Latina} 
09-002 {S. gon 703825 x S. phu (Criolla Colombia} 
09-001 {S. gon 704481 x S. phu (Criolla Colombia)} 
08-048 {S. stn (195188-12) x S. phu (Criolla Colombia)} 
08-049 {Criolla Latina x S. stn (1)} 
09-005 {S. gon (703279) x S.phu (Criolla Colombia} 
08-045 {S. stn (195188-7) x (704218)} 
08-001 {S. buk (473452-15) x S. phu  (Criolla Guaneña)} 
09-004 
{S. buk (265865-9) x 98-71.9 ( Criolla Colombia x S. gon 
(Amarilla Tumbay)} 
Criolla Guaneña {S. gon (Amarilla Tumbay) x S. phu (Criolla Colombia)}. 
Criolla Colombia 
Selección clonal de genotipos redondos amarillos tipo yema de 
huevo 
 
Diseño experimental y variables evaluadas 
Se utilizó un diseño en bloques completos al azar con tres repeticiones, como testigo se 
utilizaron los cultivares comerciales Criolla Guaneña y Criolla Colombia, caracterizadas por 
presentar un  período de reposo menor a 20 días (tabla 2-1).  
En cada familia se evaluaron 45 genotipos, tres tubérculos por cada genotipo y en cada 
tubérculo se determinó la longitud de tres brotes. Después de  la cosecha, se evaluó 
cada 15 el inicio de la brotación (momento en que el brote apical alcanzó una longitud de 
dos milímetros), cuantificando la longitud del brote, medido desde la base hasta el ápice 
mediante el empleo de un calibrador o pie de rey. Las condiciones de evaluación fueron 
de 12 oC de temperatura y condiciones de luz difusa  (Figura 2-1; Anexo 3-2). 
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Figura 2-1. Evaluación del período de reposo del tubérculo. A. Variabilidad para período 
de reposo. B. Medición crecimiento del brote. C y D. Progenitores y progenie. 
Análisis estadístico 
Para la obtención de los componentes de varianza que permiten calcular  la heredabilidad de 
la característica período de reposo de tubérculo, se utilizó el modelo genético aditivo lineal 
univariado propuesto por Cruz y Carneiro (2003). 
ebzhzfz1y 321  μ , 
donde: y es  el vector de observaciones de tamaño n para el período de reposo de 
tubérculo;  es la media general del período de reposo de tubérculo; f el vector de efectos 
genéticos de las familias;  h el vector de efectos genéticos de hermanos completos; b el 
vector de efectos ambientales asociados a los bloques. Las matrices de incidencia Z 
localizan el valor de los efectos correspondiente a cada uno de los datos observados. Para 
este modelo se asume los vectores f, h, b y e, se distribuyen normalmente con media cero y 
varianzas: 
2
fI ,
2
hI ,
2
bI y
2
eI . 
62 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Para la estimación de los parámetros genéticos se utilizó la metodología de estimación 
Bayesiana, obteniendo como estimativa la mediana de la distribución a posteriori 
marginal, que es aquel valor que minimiza el riego de Bayes bajo la función de pérdida 
absoluta. Para todos los parámetros se utilizaron distribuciones a priori no informativas 
(Sorensen y Gianola, 2002). Para el análisis de los datos se utilizó el entorno de análisis 
de datos R (2011) con el paquete MCMCglmm (2010), el cual implementa el algoritmo de 
GIBBS. Se obtuvo una cadena de Markov de 1.030.000 de la distribución a posteriori 
conjunta de cada parámetro, considerando las primeras 10.000 iteraciones como período 
de burn-in, y para la obtención de los valores de las distribuciones marginales de cada 
parámetro se consideró tomar una muestra de cada diez generadas.  
Con el fin de comparar entre los efectos genéticos de las familias de HC, se utilizó la 
propuesta de Besag y Higdon (1999) en la cual con base en los valores simulados de la 
cadena de Markov, se obtiene la probabilidad de que una familia o un genotipo en 
particular pertenezca al grupo de los p.e. cinco mejores familias o genotipos evaluados. 
De forma similar, con base en los valores obtenidos en la cadena de Markov, se estimó la 
heredabilidad de la característica. La heredabilidad depende de la población en estudio y de la 
unidad de selección que se utilice, calculándose como el cociente entre la varianza aditiva 
entre unidades de selección y la varianza fenotípica entre unidades de selección (Cruz y 
Carneiro, 2003). Así, la heredabilidad se evaluó bajo los métodos de selección familiar (entre 
familias), selección familiar/individual (entre y dentro de familias) y masal (tabla 2-2).  
 
Tabla 2-2. Estimación de las varianzas aditiva y fenotípica según el método de selección 
utilizado.
 
  es el coeficiente que relaciona la varianza entre y dentro de parcelas el cual 
fue asumido como 1 para estos experimentos 
 
Método de Selección          Variancia aditiva      Varianza fenotípica 
Selección familiar (entre 
familias) 
222 ˆ
2
1
ˆ
2
1
ˆ
2
3
hef 

   222 ˆ
10
1
ˆ
2
1
ˆ
ehf    
Selección familiar/ individual 
(entre y dentro de familias) 
222 ˆ
2
1
ˆ
2
1
ˆ
2
3
hef 

   
2ˆ
e  
 
Selección masal estratificada 
222 ˆ
1
ˆˆ3 hef 

   
222 ˆˆˆ
ehf    
 
Selección masal 
222 ˆ
1
ˆˆ3 hef 

   
2222 ˆˆˆˆ
ehfb    
2
familias, entre :
ˆ
f
 2
parcelas,  entre  individuos  entre :
ˆ
e

    
2
familia, misma laen  alesexperiment unidades entre :
ˆ
h
 2
bloques:
ˆ
b
 .
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Una vez calculadas las heredabilidades y la proporción de la varianza aditiva explorada 
por la unidad de selección, se estimó la ganancia genética esperada para cada método 
de mejoramiento mediante la expresión: 
 
phi ˆ
ˆ2esperada genética Ganancia   
Donde i representa la intensidad  de selección que depende de la presión  de selección y de 
los valores fenotípicos correspondientes a una distribución normal. 
2hˆ  es la heredabilidad en 
sentido estrecho, es un estadístico que describe el componente genético aditivo dependiente 
del método de selección y pˆ  la desviación estándar fenotípica por unidad de selección 
(Falconer y Mackay, 1996). 
Resultados y discusión 
En Colombia, no se cuenta con estudios relacionados con la estimación de parámetros 
genéticos asociados con el período de reposo, este trabajo se convierte en pionero en 
abordar y tratar de entender una característica compleja que afecta de manera 
importante los procesos de poscosecha e industrialización de la papa criolla. Los 
valores medios estimados entre  familias para el período de reposo del tubérculo oscilaron 
entre 28,27 días para la familia 08-052 hasta 74,7 días correspondiente a la familia 09-004, 
con un período de reposo promedio de 34,68 días. Los testigos Criolla Colombia y Criolla 
Guaneña presentaron un período de reposo de 15,86 y 15,87 días respectivamente (Figura 
2-2A, Anexo 2-1). Mientras que al interior de las familias se presentó una variación entre 14  
hasta 104 días (Figura 2-2B, Anexo 2-1). Este resultado permite establecer que a nivel 
diploide existe un amplio rango de variabilidad fenotípica para el carácter, que se puede 
aprovechar utilizando métodos adecuados de selección con el objetivo de generar 
poblaciones con menor a mayor período de reposo del tubérculo.  
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A B 
Figura 2-2. Distribución del período de reposo de tubérculo, en nueve familias de HC. A. 
Familias, B. individuos. 
 
Se encontraron diferencias altamente significativas entre familias, observándose una amplia 
variación en la población. En la  figura 2-3 se ilustra la variación entre y dentro de familias 
y la  media fenotípica GX   para la  población constituida  por nueve familias y dos 
testigos, cada familia se caracteriza por sus respectivas media iX  y varianza dentro de 
familias ( 2
d
 ), asimismo, se estimó  la varianza entre las medias de cada una de las 
familias como ( 2e ), con lo cual se obtiene los valores fenotípicos y la variación entre y 
dentro de familias.  
En la figura 2-3,  se  aprecia una mayor variación  para el  período de reposo o inicio de 
brotación entre familias que  dentro de familias. Al utilizar una  estructura familiar de HC, 
se observa una mayor semejanza fenotípica entre genotipos emparentados. Esta 
semejanza fenotípica dentro de familias se debe, obviamente, a la tendencia que tienen 
los individuos genéticamente relacionados, a compartir un mayor número de genes entre 
sí que con la población  general.  
La selección entre familias de HC se realizó entre fenotipos que fueron claramente 
diferentes entre sí, donde  el carácter de la familia expresó características  aparentes, 
debido a que para este tipo de familias, una gran proporción de la variación aditiva de la 
población está contenida dentro de las familias y sólo una fracción se expresa como 
diferencias entre familias. 
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Figura 2.3.  Período de reposo en tubérculo  para nueve familias de HC. Los rombos 
señalan el Predictor Lineal Bayesiano (BLP) y las barras de error indican los límites del 
intervalo de alta densidad a posteriori de 90% de probabilidad. Los límites de los intervalos 
que no se sobreponen indican diferencias altamente significativas. 
 
Estos resultados coinciden con los presentados por Freyre et al. (1994), quienes al estudiar el 
período de reposo del tubérculo utilizando una población híbrida diploide generada entre S. 
tuberosum/S. chacoense (período largo de reposo) x clones de S. phureja (ausencia de 
período de reposo), observaron que el período de reposo del tubérculo varió entre 10 y 90 
días. 
Los resultados obtenidos en el presente trabajo en los cuales se observa  un incremento en 
la variabilidad genética obtenida,  coinciden  con los reportados  por Külen et al. (2011), 
quienes encontraron que al  realizar cruzamientos entre genotipos cultivados de papa 
tetraploide con materiales de diferentes especies silvestres o variedades nativas, se  amplió 
el rango de variación fenotípica gracias a que varias especies silvestres o diploides 
Período de reposo (días) 
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cultivadas presentan un período de reposo mayor en tubérculo,  en contraste con las papas 
diploides nativas o mejoradas  del Grupo Phureja que permitieron acortar el período de 
reposo en la población evaluada.  
Estudios similares se han realizado a partir de cruzamientos entre genotipos de papa cultivada 
con materiales de diferentes especies silvestres o variedades nativas y han tenido como 
objetivo ampliar el rango de variación con respecto al período de reposo del tubérculo. Bryan 
(2011) plantea que en contraste con la papa cultivada, muchas especies silvestres carecen o 
presentan período de reposo extremo en el tubérculo o presentan tuberización tardía. 
Asimismo, ratifica los resultados obtenidos  por  Kuhl (2011), quien planteó  que el análisis 
genético de la papa a nivel diploide no es diferente al de otras especies tetraploides, donde 
cruzamientos controlados de padres parcialmente heterocigotos generan poblaciones F1 
segregantes. 
Al observar la genealogía de las familias evaluadas (Tabla 2-2), se puede apreciar 
claramente que los genotipos utilizados como testigos, así como la familia 08-052 que 
presentó como progenitores genotipos  del Grupo Phureja,  presentaron un período de 
reposo de tubérculo inferior a 30 días. Asimismo, se puede observar que las familias que 
involucraron como progenitores del Grupo Phureja con genotipos con mayor período de 
reposo pertenecientes a las   especie  cultivadas S. goniocalyx (familias09-01, 09-02 y09-
005), S. stenotonum (familias 08-48, 08-045 y 08-049) y silvestre  S. bukasovii (familia 09-
004)  {S. buk (265865-9)x S. phu (98-71.26)} (tabla 2.1) presentaron un período de reposo 
mayor que osciló entre 30,8 y 37,8 días, mientras que las familias 08-001 {S. buk (473452-
15) x S. phu  (Criolla Guaneña)} y 09-004 {S. buk (265865-9) x 98-71.9 ( Criolla Colombia 
x S. gon (Amarilla Tumbay)}, fueron estadísticamente diferentes a las demás familias 
evaluadas, con un período de reposo mayor que osciló entre 52,5 y 74,6 días (Figura 2-3, 
Tabla 2-3).  
El menor período de reposo de tubérculo observado en las variedades utilizadas como testigo 
coincide con los valores reportados por Rodríguez et al. (2009) y Rodríguez y Ñústez (2012), 
para Criolla Guaneña con un período de reposo de 20 días, pero no corresponde para Criolla 
Colombia, la cual se mostró en el presente estudio un período de reposo similar a Criolla 
Guaneña.  Esta diferencia entre los estudios puede deberse a que la primera lectura se realizó 
15 días después de la cosecha (DDC) y es posible que en el período comprendido entre la 
cosecha y la primera lectura se pudiera haber presentado la pérdida del período de reposo, se 
recomienda para trabajos futuros realizar la primera lectura ocho días después de cosecha.  
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Una reducción en el período de reposo ratifica que al utiliza genotipos  del Grupo Phureja, se 
presentan factores de dominancia asociados a  la ausencia  de período de reposo y ratifica 
que la selección del Grupo  Phureja,  pudo ocurrir como una variante de S. stenotomum  por 
su ausencia de reposo. Asimismo,  la  subsp. goniocalyx se originó a partir de S. 
stenotomum, presentando una alta diversidad desde el norte de Perú hasta el centro de 
Bolivia.  Esto ratifica lo planteado por   Sukhotu y Hosaka (2006), Ghislain et al., 2006 y 
Bradshaw, (2007), en el sentido  que el Grupo  Phureja fue seleccionado a partir de S. 
Stenotomum por ausencia de período de reposo en el tubérculo, rápido desarrollo de los 
tubérculos y mejor crecimiento del cultivo, lo que permitió tener hasta tres cultivos por 
año en las zonas bajas y cálidas de los valles orientales de los andes.  
El Grupo  Phureja presenta un período de reposo más corto que S. tuberosum y 
posiblemente contribuye con genes dominantes para la ausencia del período de reposo en el 
tubérculo, adicionalmente,  por presentar un período de reposo más corto se considera un 
grupo importante para el mejoramiento y desarrollo de nuevas variedades de papa, 
especialmente para las zonas que no sufren estaciones y donde la siembra y cosecha de 
papa, así como su consumo se realiza durante todo el año con papa fresca. 
De acuerdo a los resultados obtenidos,  las especies silvestres y diploides cultivadas de 
Solanum, ofrecen una excelente oportunidad como fuente de diversidad genética para los 
programas de mejoramiento de la papa a nivel diploide. En éste sentido, Jansky et al. (2004) 
y Jansky y Peloquin (2006), Iwanaga y Peloquin (1982); Wantabe y Peloquin (1991); Werner 
y Peloquin, (1991), Ghislain et al. (2006), afirman  que los híbridos diploides transmiten los 
rasgos deseables a los tetraploides vía poliploidización sexual unilateral en cruzamientos (4X 
x 2X o 2X x 4X). Asimismo, Bradshaw et al. (2006), afirman que una fracción muy 
pequeña de la diversidad biológica disponible de las especies silvestres y diploides 
cultivadas de papa ha sido utilizada con éxito en programas de mejoramiento genético, 
debido principalmente, a que las variedades diploides son originadas de genotipos de S. 
phureja con una base genética estrecha, y necesitan condiciones de días cortos para 
inducir los procesos de tuberización  en  Europa y Estados Unidos (Lindhout et al., 2011).  
Los resultados indican que se puede hacer un progreso significativo en desplazar el 
promedio de la duración del período de reposo de los tubérculos hacia mayor o menor 
reposo aplicando técnicas de selección individual o familiar, condición importante si se desea 
reducir el período de reposo, teniendo en cuanta que se puede tener mayor número de ciclos 
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por unidad de tiempo, obviamente sacrificando la vida útil del tubérculo o mayor período de 
reposo si se desea tener una vida útil mayor en el manejo de semillas . 
En este estudio se observó que el período de reposo en tubérculos derivados de la 
hibridación de especies diploides cultivadas es generalmente más corto, mientras que en los 
híbridos entre especies diploides cultivadas con especies silvestres es más largo, teniendo 
en cuenta que el reposo en las especies silvestres es mayor, pues necesitan superar con 
éxito el almacenamiento durante el invierno (Jansky y Peloquin 2006). 
Se presentaron diferencias altamente significativas entre familias,  pero no dentro de familias, 
lo que permitió  identificar cinco grupos bien definidos. Los individuos  que presentaron  
mayor período de reposo  fueron 09-004 (99,91,92,89) con 74 días a inicio de brotación 
(DIB),  08-01 (9, 87,84,76,91,89), con 52,56 DIB y 08-045 (8,9,5,27,5,3) con 37,81 DIB, 
siendo estadísticamente diferentes entre sí. Seguidos de los individuos  08-049 (12,13) con 
32,11 DIB ; 08-048(31,43) con 31,14 DIB; 09-001(109, 107,27) con 30,88 DIB; 09-002(93,11, 
84,81) con 30,03 DIB; 08-52 (58,6,52,38) con 28,27 DIB y finalmente los testigos Criolla 
Guaneña (15,87) y Criolla Colombia(15,86) (Figura 2-4). 
La familia 09-004, presentó como progenitores  a {S. bukasovii (265865-9) x S. phureja 71.9 
(Criolla Colombia x S. gon (Amarilla Tumbay)}. Según Huamán y Spooner (2002), S. 
bukasovii, presenta un  período de reposo de 120 días, mientras el  progenitor cultivado (98-
71-9), amarilla Tumbay, ha sido clasificada como S. goniocalyx, la cual fue agrupada 
inicialmente dentro del Grupo Stenotomun por presentar período de reposo, siendo diferente 
a S. phureja (Huamán y Spooner, 2002).  
Para la familia (09-004), se observó en su progenie que  al cruzarla con un genotipo del 
grupo Phureja, una reducción  en el período de reposo. Ratificando, que dentro del proceso 
evolutivo de la papa cultivada un avance significativo fue la reducción del período de reposo, 
teniendo en cuenta que un período de reposo prolongado se presenta en las poblaciones de 
especies silvestres (no domesticadas), contrario a lo que sucede en las variedades 
modernas, condición que ratifica lo propuesto por Sutle (2007); Bryan (2011) y Sergeeva et 
al. (2012). 
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Asimismo, se ratifica que S. phureja presenta un período de reposo más corto que S. y 
stenotomun y S. tuberosum y contribuye con genes para la ausencia de reposo en el 
tubérculo, ratificando lo expresado por Freyre et al. (1994). La ausencia de reposo en S. 
phureja es un carácter dominante y bien marcado en la generación F1, en contraste con 
s. stenotomun, que presenta mayor período de reposo, por esta razón se ratifica lo 
propuesto por Sukhotu y Hosaka (2006), en el sentido que la influencia de S. phureja se 
considera poco probable en el origen de S. andigena. 
El segundo Grupo estuvo conformado por los individuos pertenecientes a la familias, 08-
001 {S. buk (473452-15) x Cr. Guaneña}, con un período de reposo de 52,56 días, familia 
que también presenta, dentro de sus progenitores a S. bukasovii y al cultivar mejorado 
Guaneña, con período de reposo inferior a 20 días y ratifica el efecto del progenitor 
cultivado en la reducción del período de reposo. A su vez esta familia presentó 
diferencias estadísticas con la familia 08-045 {S. stn (195188-7) x S. phu (704218)} y 09-
005 {S. gon (703279) x S. phu (Cr. Colombia}; las cuales presentaron un período de 
reposo promedio de 37,81 y 32,11 días respectivamente. La razón del mayor período 
La familia 09-004, se caracterizó por tener como progenitores a {S. buk (265865-9) x 98-
71.9}, a su vez 98-71.9 tiene presenta como progenitores a {Colombia x S. gon (Amarilla 
Tumbay)}, donde el progenitor cultivado amarilla Tumbay, pertenece a la especie S. 
goniocalyx, la cual fue agrupada inicialmente dentro del Grupo Stenotomun por presentar 
período de reposo, siendo diferente a S. phureja (Huamán y Spooner, 2002) y 
posteriormente en el Grupo Andigenum (Spooner et al., 2007; Ovchinnikova et al., 2011), 
Asimismo, por tener como progenitor a S. bukasovii, de mayor período de reposo aporta 
genes que favorecen un mayor período de reposo, sin embargo, al cruzarla con un genotipo 
del grupo Phureja, se observó en su progenie una reducción para ésta característica 
teniendo en cuenta que S. bukasovii, presenta un período de reposo de aproximadamente  
 
 
 
Figura 2-4. Período de reposo en tubérculo (días), para nueve familias de HC Los 
rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (PLB) y las barras de error indican los 
límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 90% de probabilidad. 
Período de reposo (días) 
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De la misma manera, se encontró que  las familias que involucraron como progenitor a  
S. phureja presentaron un período de reposo más corto comparado a cuando se utilizó a  
S. stenotomun, contribuyendo  con genes asociados a la reducción o  ausencia del 
reposo en el tubérculo, ratificando lo expresado por Freyre et al. (1994). Razón por la 
cual la ausencia de reposo en S. phureja es un carácter dominante y bien marcado en la 
generación F1, en contraste con el aporte de  S. stenotomun, al presentar mayor período 
de reposo, y  ratifica lo propuesto por Sukhotu y Hosaka (2006), en el sentido que la 
influencia de S. phureja se considera poco probable en el origen de S. andigena. 
El segundo grupo estuvo conformado por los individuos pertenecientes a la familias, 08-
001 {S. buk (473452-15) x Criolla Guaneña}, con un período de reposo de 52,56 días, 
familia que también presentó, dentro de sus progenitores a S. bukasovii y al cultivar 
mejorado Criolla Guaneña, con período de reposo inferior a 20 días y ratifica el efecto del 
progenitor cultivado en la reducción del período de reposo. A su vez esta familia presentó 
diferencias estadísticas con la familia 08-045 {S. stn (195188-7) x S. phu (704218)} y 09-
005 {S. gon (703279) x S. phu (Criolla Colombia}; las cuales presentaron un período de 
reposo promedio de 37,81 y 32,11 días respectivamente. 
La razón del mayor período de reposo con respecto a los demás genotipos evaluados, se 
debe a que presentan como progenitores individuos pertenecientes a especies diploides 
cultivadas, S. Stenotomun y S. goniocalyx, caracterizadas por presentar mayor período 
de reposo y clasificadas taxonómicamente en grupos diferentes (Huamán y Spooner, 
2002). 
Un grupo intermedio que no presentó diferencias estadísticas entre sí, estuvo 
conformado por individuos pertenecientes a las familias 08-052; 09-002; 09-001 y 08-048, 
con períodos de reposo cercanos a los 30 días (Tabla 3-1).  En éstos cruzamiento 
estuvieron involucrados como progenitores  las especies o grupos cultivados 
pertenecientes a S. Stenotomun y S. goniocalyx, caracterizadas por presentar mayor 
período de reposo y clasificadas taxonómicamente en grupos diferentes al Grupo Phureja 
(Huamán y Spooner, 2002), Sin embargo,  también se observó el efecto de reducción del 
período de reposo al utilizar como progenitores a genotipos del Grupo Phureja.  
Los genotipos que presentaron menor período de reposo correspondieron a las 
variedades cultivadas Criolla Guaneña y Criolla Colombia, las cuales presentaron un 
período de reposo de 16 días, siendo un período similar al reportado en la inscripción en 
el registro Nacional de Cultivares Comerciales del ICA (Rodríguez et al., 2009; Rodríguez 
y Ñústez, 2011). 
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Los resultados anteriores pueden tener una explicación desde el punto de vista 
fisiológico, con lo planteado por Ortiz y Flórez (2008) para el cultivar Criolla Colombia, 
perteneciente al Grupo Phureja, en el sentido que la ausencia del período de reposo 
después de la cosecha puede estar asociado a concentraciones bajas de ABA, altas de 
citoquinina y disponibilidad de sacarosa,  lo que pueden favorecer la ausencia del 
período de reposo y la razón por la cual la papa criolla en Colombia se cosecha cuando 
aún el follaje de la planta aún esta fotosintéticamente activo. Sin embargo, es necesario 
profundizar en este tema para conocer el efecto de las hormonas y el metabolismo de los 
azúcares en la ausencia del período de reposo en cultivares pertenecientes al Grupo  
Phureja.  
Parámetros genéticos  
Con relación a los parámetros genéticos, al estimar el valor de la heredabilidad a partir de 
varianzas aditivas, mediante los métodos de selección familiar, selección 
familiar/individual, y masal, no se presentaron diferencias estadísticamente significativas 
para el valor de la heredabilidad, se observaron diferencias al interior de las familias 
evaluadas, variando la estimación de la heredabilidad desde 0,87 (Familiar/ individual) 
hasta 0,93 Familiar (Tabla 2-3).  
El valor encontrado para la estimación del valor de la heredabilidad para el período de 
reposo es independiente del método de selección utilizado, indicando un alto efecto 
aditivo los genes, que confieren un gran peso en la proporción de la variabilidad 
observada entre familias e individuos y  efectos no aditivos bajos  (tabla 2-3). Esta 
condición puede ser deseable en la medida que se pueda realizar una selección efectiva 
hacia individuos con menor período de reposo del tubérculo  al emplear el Grupo Phureja 
en el mejoramiento de la papa a nivel diploide y tetraploide. 
Los valores de heredabilidad altos encontrados para el período de reposo del tubérculo 
se pueden indicar que es una variable influida por pocos genes, de herencia dominante 
simple con alto efecto  y bajo efecto del ambiente.  
 
 
 
 
72 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Tabla 2-3. Parámetros genéticos estimados e intervalos de alta densidad a posteriori de 
90% de probabilidad para los componentes de varianza para  período de reposo de 
tubérculo  evaluado en nueve familias de HC. 
Parámetro 
 
Estimativa de 
Bayes 
Error 
estándar 
Límite 
superior 
Límite 
inferior 
 
2
b  0,0000 0,0000 0,0000 0,0000 
2
f  121,07 12,690 97,976 137,35 
 
2
h  0,0000 0,1878 0,0000 0,0041 
2
e  133,20 5,5806 124,89 143,04 
h2 Familiar  0,9303 0,0710 0,8203 0,9782 
h2 Familiar/ individual 0,8724 0,1372 0,6430 0,9992 
h2 Masal 0,9109 0,1099 0,7304 0,9999 
Varianza aditiva 2
A
  231,22 36,962 162,73 273,51 
Varianza dominante 2
D
  22,244 24,828 0,0135 64,141 
Relación 
 
22 /
DA
  10,374 725,98 0,4814 65,362 
2
b (bloques); 
2
f (familias); 
2
h (hs (familia)); 
2
e (error). 
 
Este resultado fue similar al reportado por Simmonds (1964) quien reportó una 
heredabilidad en sentido restringido de 0,73, utilizando poblaciones híbridas a partir de 
progenitores nativos diploides y autotetraploides de los Andes suramericanos, 
encontrando que las poblaciones generadas presentaban alta heterogeneidad en cuanto 
a la expresión del período de reposo de los tubérculos.  
Asimismo, Freyre et al. (1994) estudiaron el período de reposo del tubérculo utilizando 
una población híbrida diploide generada entre S. tuberosum /S. chacoense (período largo 
de reposo) x clones de S. phureja (ausencia de período de reposo). En esta población, el 
período de reposo del tubérculo varió de 10 a 90 días, con una media de 19 días.  
Se puede observar que la duración del período de reposo es muy variable en las poblaciones 
evaluadas dado  que el Grupo Phureja, se caracteriza por presentar ausencia de período de 
reposo (Ghislain et al, 2006; Sutle, 2007; Rodríguez y Ñústez, 2012),  cuando se utiliza como 
progenitor independientemente de la especie (silvestre o cultivada) con quien se cruce,  se  
reduce de manera marcada el período de reposo en su progenie.  
Un ejemplo de esto se observa  en el desarrollo de las variedades modernas de papa a nivel 
tetraploide en Colombia, para el caso del cultivar Patusa Suprema {(S. stoloniferum 230409) 
x S.phureja (CCC-81) x Var. Parda Pastusa}, donde al involucrar al Grupo Phureja, se redujo 
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el período de reposo del tubérculo, caracterizándose la variedad por presentar un período 
intermedio en pos cosecha (Ñústez, 2011a).  
El uso de cultivares del Grupo Phureja, puede ser importante en el mejoramiento genético de 
la papa cultivada a nivel tetraploide, buscando la reducción del período de reposo de 
tubérculo, especialmente cuando la producción es destinada para consumo fresco y se 
pueden realizar siembras durante todo el año, pues se optimiza el uso del suelo por unidad 
de tiempo. Pero también puede ser una desventaja cuando la papa se utiliza para 
procesamiento industrial, el cual usualmente requiere períodos de almacenamiento 
prolongados y donde el desdoblamiento de azúcares consecuencia de la brotación rápida, 
puede alterar las características físicas y químicas del tubérculo, lo que genera mayor 
cantidad de azucares reductores afectando la calidad final del producto a procesar.  
Según Poehlman y Sleper (1995), la ganancia genética esperada en un ciclo de 
selección se puede predecir a partir de la variancia de la población y la heredabilidad del 
carácter en evaluación. Al analizar la ganancia genética esperada en éste carácter para 
la población en evaluación y utilizar una presión de selección del 10% se espera tener 
una ganancia genética por selección en reducción de días brotación  de 17,6 días 
mediante el método de selección individual; 18,2 días  mediante selección familiar y de 
25,5 días para la selección masal. Como no se presentaron diferencias estadísticas 
significativas entre los diferentes métodos de selección, se recomienda la selección 
individual por ser la más simple de realizar y porque se trabaja con clones que se 
propagan vegetativamente (Figura 2-5).  
Al utilizar una presión de selección alta 1(%) y (5%), teniendo en cuenta que el carácter 
presentó valores de heredabilidad altos, mediante el   método de  selección familiar se 
obtuvo un avance genético por selección con una reducción  en el período de reposo de  
27,7 y 22,04 días respectivamente, mientras para la selección individual  se presenta una  
reducción del período de reposo  de   26,8 y   20,7 días, respectivamente (Figura 1-9).   
Los resultados anteriores corroboran que el Grupo Phureja, presenta un período de 
reposo más corto que otras especies diploides y que  contribuye con genes dominantes 
para la expresión del carácter, reiterando lo propuesto por  Freyre et al. (1994), en el 
sentido que la ausencia de período de reposo  en S. phureja es un carácter dominante y 
bien marcado en la generación F1, en contraste con S. bukasovii, que presenta un 
período de reposo  mayor. Estos resultados coinciden con los planteados por  Sukhotu y 
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Hosaka (2006), en el sentido, que la influencia de S. phureja en el origen de S. andigena 
se considera poco probable.  
Asimismo,  Nitzan et al. (2010) aseguran que sólo cuando se tiene una alta heredabilidad 
de una característica (indicando un alto componente genético involucrado en el carácter), 
ésta puede ser fácilmente transferida a las nuevas generaciones desarrolladas. En este 
caso, la selección para acortar el período de reposo es justificable, al presentar valores 
de heredabilidad altos que se pueden reflejar en un progreso genético en una 
generación, considerándose un tiempo relativamente corto, para incrementar el período 
de reposo, lo más recomendable es involucrar como progenitores genotipos silvestres o 
cultivados con un período de reposo largo, lo cual es pertinente con lo planteado por 
Sutle (2007); Bryan (2011) y Sergeeva et al. (2012). 
 
 
 
 
Figura 2-5. Ganancias genéticas esperadas para período de reposo estimadas en la 
progenie de nueve familias de HC, en diferentes métodos de selección. Las líneas 
sólidas muestran el Predictor Lineal Bayesiano (PLB) y las líneas punteadas indican los 
límites del intervalo de alta densidad a posteriori al 90% de probabilidad. 
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Este resultado indica que se puede hacer un proceso significativo en desplazar o reducir 
el promedio de la duración del período de reposo aplicando técnicas de selección familiar 
masal y familiar individual.  
A pesar de los enormes progresos logrados en la última década, el conocimiento básico 
de los procesos que controlan el período de  reposo del tubérculo en papa siguen siendo 
abstractos (Suttle, 2007). Es claro, que el Grupo Phureja se convierte en una opción 
importante para el mejoramiento y desarrollo de nuevas variedades de papa debido a sus 
excelentes características culinarias y por ser fuente de genes que permiten reducir el 
período de reposo, condición deseable en el mejoramiento genético de la papa bajo 
condiciones del trópico donde el cultivo se desarrolla a lo largo del año y existe una 
preferencia marcada en el consumo de papa fresca y permite realizar un mayor número 
de ciclos de cultivo por unidad de tiempo. 
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3. Determinación de QTL asociados con 
rendimiento y período de reposo de tubérculo 
en una población de S. bukasovii x S. 
tuberosum Grupo Phureja Cultivar Criolla 
Guaneña.  
Resumen 
Se determinó la presencia de Quantitative Trait Loci (QTL) asociados al rendimiento y 
período de reposo del tubérculo  en la población diploide  {S. bukasovii x S. Phureja 
(Criolla Guaneña)}, constituida por 184 individuos. La población fue caracterizada por 57 
loci microsatelites (SSR- Simple Sequence Repeats) y nueve combinaciones de 
cebadores AFLPs (Amplified Fragment Length Polymorphism) que proporcionaron 398 
loci, para un total de 455 marcadores informativos utilizados para la elaboración del 
mapa de ligamiento. El rendimiento fue medido como kg.planta -1con un rango entre 
0,65 y 2,30 kg.planta-1 y una media de 1,085 kg.planta-1, el período de reposo medido 
como número de días a brotación presento un rango entre 10,17 y 43,05 días y una 
media de 24,9 días. El mapa genético presentó una longitud total de 566.8 cM, para 11 
grupos de ligamiento, los cuales agruparon un total de 40 marcadores, con longitud 
promedio de 51,52 cM y distancia promedio entre marcadores de 14.77 cM. El mapeo de 
QTL se realizó mediante el análisis de Intervalo Compuesto (CIM). Para rendimiento se 
identificaron cuatro QTL, ubicados en los cromosomas III, IV, IV y V, de los cuales uno lo 
aporta el progenitor silvestre y tres provienen del cultivar mejorado. Para el período de 
reposo se detectaron  tres QTL, ubicados en los cromosomas III, VII y VIII, de los cuales  
uno proviene del progenitor silvestre y dos del progenitor mejorado, probablemente 
asociados a la reducción del período de reposo en la progenie. Los loci significativos en 
estos QTL fueron segregados por ambos parentales. Se trata de regiones importantes 
del genoma asociadas a cada uno de los rasgos en estudio, las cuales pueden ser 
valiosas para realizar trabajos de selección genómica e introgresión de alelos asistido por  
marcadores moleculares. 
Palabras claves: papa, rendimiento, período de reposo, silvestre, microsatelites, AFLP. 
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Abstract  
Determination of quantitative trait loci (QTL) associated to tuber yield and 
tuber dormancy in a population of S. bukasovii x S. tuberosum Phureja 
Group, Cultivar Criolla Guaneña. 
Quantitative Trait Loci (QTL) analysis for tuber yield and tuber dormancy was performed 
in a diploid potato population {S. bukasovii x S. tuberosum Phureja group (cv. Criolla 
Guaneña)}, consisting of 184 individuals. The population was featured by 57 microsatellite 
loci (SSR-Simple Sequence Repeats) and nine AFLP primer combinations (Amplified 
Fragment Length Polymorphism) that provided 398 loci, for a total of 455 informative 
markers used to develop a linkage map. Tuber yield ranged between 0,65 and 2,30 
kg.plant-1, averaging 1,085 kg.plant-1. Tuber dormancy, measured as the number of days 
from harvest to sprouting, ranged between 10,17 and 43,05 days, with an average of 24,9 
days. The genetic map showed a total length of 566.8 cM, with 11 linkage groups 
covering a total of 40 markers whose average length and distance between markers were 
respectively 51,52 cM and 14,47 cM. QTL mapping was done through composite interval 
analysis. Located on chromosomes III, IV, IV and V, for tuber yield. As to tuber dormancy, 
three QTLs were identified, located on chromosomes III, VII and VIII. These important 
genomic regions can be valuable candidates for genomic selection and be useful 
guidelines for conventional breeding, and a suitable alternative for marker-assisted 
breeding. 
Keywords: Potato, Tuber yield, dormancy, wild, microsatellites, AFLP. 
 
Keywords: Potato, Tuber yield, Dormancy, Wild, Microsatellites, AFLP. 
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Introducción 
La papa (Solanum tuberosum L.) se cultiva en 149 países en latitudes que van desde los  
65°N a 50°S y altitudes que varían desde el nivel del mar hasta los 4.000 m., presenta 
alta versatilidad y adaptabilidad a diferentes condiciones ambientales (Birch et al., 2012), 
se considera el tercer cultivo de importancia mundial con una producción anual de 330 
millones de toneladas (Gebhardt, 2013).  
La papa es un cultivo autotetraploide (2n = 4x = 48), que presenta polinización cruzada, 
es  altamente heterocigota con niveles de ploidía que van desde diploide hasta 
pentaploide (de Haan et al., 2013), con un sistema gametofítico de auto 
incompatibilidad (Bradshaw et al., 2006) asociado a depresión por efectos de 
endogamia (McKey et al., 2010; PGSC, 2011; Kuhl, 2011; Gebhardt, 2013), lo que 
dificulta los estudios genéticos, genómicos y los trabajos  de mejoramiento  genético  
(Felcher et al., 2012).  
La papa cultivada al igual que sus especies silvestres ancestrales, se reproduce por vía 
sexual y mediante el establecimiento de tubérculos (Bradshaw y Bonierbale 2012).  La 
reproducción sexual genera abundante diversidad produciendo individuos altamente 
heterocigóticos, lo que hace que la generación de líneas puras, líneas endogámicas 
recombinantes (RILs), o líneas isogénicas cercanas (NILs) sean imprácticas  (Bradshaw 
y Bonierbale, 2012; Gebhardt, 2013). Esta es la principal razón por la cual, la mayor 
cantidad de estudios genéticos se realizan a partir de generaciones F1 que se consideran 
heterogéneas y heterocigotas (Bryan, 2011; Gebhardt, 2013).  La mayoría de los mapas 
de ligamiento en papa han sido generados a partir de poblaciones diploides para 
simplificar la segregación genética e incorporar el polimorfismo de especies silvestres y 
cultivares primitivos (Felcher et al., 2012). 
En Colombia, el nombre de papa criolla (Solanum tuberosum Grupo Phureja) 
corresponde a los morfotipos que presentan tubérculos con color de piel y carne amarilla 
(fenotipo yema de huevo) (Rodríguez et al., 2009). El grupo conformado por las papas 
criollas está compuesto por un conjunto de variedades nativas que crecen extensamente 
en los Andes, desde el occidente de Venezuela hasta el centro de Bolivia (Ghislain et al., 
2006), con un centro importante de diversidad localizado en el departamento de Nariño, 
se caracteriza por presentar adaptación a días cortos, brotación en el momento de la 
cosecha y ploidía diploide (Huamán y Spooner, 2002). Colombia se considera el primer 
productor mundial de papa criolla, sembrando al año en promedio 8.500 hectáreas de las 
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cuales se cosechan cerca de 100 mil toneladas, especialmente en los departamentos de 
Cundinamarca, Nariño y Boyacá (CNP, 2012; Herrera y Rodríguez, 2012) y 
exportaciones cercanas a 1.000 toneladas año (Fedepapa, 2012).  
En papa, el potencial de rendimiento es la característica más importante para un 
programa de fitomejoramiento, está determinado por factores genéticos cuantitativos que 
regulan el número y el peso de los tubérculos y por factores culturales como la densidad 
de tallos por unidad de área, la edad de la semilla y la disponibilidad de agua y 
nutrientes, entre otros (Carputo y Frusciante, 2011). Las características asociadas con el 
rendimiento de tubérculo y calidad en papa son caracteres complejos, regulados por 
varios genes, asociados con diferentes componentes de la planta y alto efecto ambiental 
(Bonierbale et al., 2004; Asghari-Zakaria et al., 2007; Bonierbale et al., 2010; Li et al., 
2013). A esto se suma, un efecto importante del ambiente por lo que la obtención de 
nuevas variedades implica ensayos en múltiples ambientes durante varios ciclos de 
selección, período que puede variar entre 8 y 14 años (Li et al., 2013). 
El período de reposo es una característica que depende principalmente de la variedad, 
se considera el estado durante el cual los tubérculos no brotan bajo condiciones 
ambientales favorables (Suttle, 2007). La herencia de la característica está regulada por 
al menos tres genes (Flewelling, 1987),  siendo dominante la ausencia de período de 
reposo, lo que dificulta la selección de genotipos con mayor período de reposo, condición 
que coincide con lo reportado por  Sukhotu y Hosaka (2006). - Las papas S. tuberosum 
Grupo Phureja no presentan período de reposo, condición indeseable para su manejo, 
comercialización y procesamiento, mientras las especies silvestres de papa presentan un 
período de reposo superior a los tres meses.  
La duración del período de reposo es muy variable en las especies silvestres y 
variedades cultivadas, oscilando entre cero y más de nueve meses (Sutle, 2007). El 
período de reposo está regulado por una red compleja de reacciones metabólicas que 
ocurren en el citosol y en los plastidios, con evidencias que sugieren que la regulación de 
la síntesis de compuestos que intervienen en el proceso es determinada por el estado 
metabólico celular y factores genéticos con alta influencia ambiental (Baguma et al., 
2003; Mukerjea y Robyt, 2005; Graeber et al., 2012; Aksenova et al., 2012), así como la 
edad fisiológica y el tamaño de los tubérculos (Müller et al., 2010). 
Los tubérculos de la papa (S. tuberosum L.), al momento de la cosecha y por un tiempo 
determinado, se encuentran en reposo. El período de reposo del tubérculo se define 
como la ausencia de crecimiento visible de los brotes, se induce con el inicio de la 
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tuberización y es un período en el cual no ocurre ningún crecimiento visible de los brotes 
(Suttle, 2007).  
La inducción y mantenimiento del período de reposo inicia con la tuberización (Claassens 
y Vreugdenhil 2000; Coleman, 2000; Claassens, 2002; Nambara y Marion-Poll, 2005; 
Sergeeva et al., 2012) y se pierde gradualmente después de la cosecha durante el 
almacenamiento (Suttle, 2007; Campbell et al., 2008; Suttle y Destefano-Beltrán, 2008; 
Sergeeva et al., 2012; Graeber et al., 2012).  Una vez se interrumpe el reposo, las 
señales de iniciación del crecimiento del brote inducen división celular y alargamiento, a 
semejanza de lo que ocurre en el estolón antes de la tuberización (Lulai, 2004). 
Generalmente, se considera que el período de reposo se pierde cuando un tubérculo 
contiene uno o más brotes con una longitud mayor de dos milímetros (Viola et al., 2007). 
Sin embargo, no es evidente si el crecimiento está controlado dentro de los brotes 
(endodormancia) o por el resto del tubérculo (paradormancia) (Viola et al., 2007). Se 
considera que el fenómeno del reposo está asociado con una detención del metabolismo 
(desarrollo) y se considera una estrategia que favorece la supervivencia del tubérculo en 
condiciones de estrés ambiental (Coleman y Coleman, 2000; Suttle, 2007; Bryan, 2011, 
Rentzsch et al., 2012).  
Generalmente, un período de reposo prolongado se presenta en las poblaciones de 
especies silvestres (no domesticadas) pues necesitan superar con éxito el 
almacenamiento durante el invierno (Jansky y Peloquin, 2006). Una excepción a esta 
regla se presenta en el Grupo Phureja, que en su conjunto se caracteriza por presentar 
ausencia o un período de reposo muy corto (Hawkes, 1990; Huamán y Spooner, 2002; 
Ghislain et al., 2006; Sutle, 2007; Rodríguez y Ñústez, 2012). La selección para un 
período de reposo corto en el Grupo Phureja pudo haber ocurrido en los diploides 
cultivados en el área ecuatorial de Suramérica, debido a que múltiples cosechas podían 
ser sembradas en el año, siendo esto una condición deseable, mientras que un período 
de reposo más largo es deseable en las regiones templadas de Norte América y Europa, 
donde los tubérculos se almacenan durante el invierno (Jansky y Peloquin, 2006).  
La naturaleza poligénica, cuantitativa y el efecto ambiental que afectan  las 
características, potencial de rendimiento y período de reposo dificultan y retrasan el 
mejoramiento del cultivo mediante las técnicas de la genética clásica.  
Debido a esto es necesario profundizar en el conocimiento de la herencia y el control 
genético de caracteres complejos (QTL, Quantitative Trait Loci), asociados con el 
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potencial de rendimiento y el período de reposo del tubérculo, buscando responder 
preguntas relacionadas con el número de genes, ubicación en los cromosomas, función, 
comportamiento, heredabilidad e interacción con el ambiente, como herramienta 
preliminar para la selección asistida por marcadores moleculares en el mejoramiento 
genético a nivel diploide y posteriormente como fuente de genes para el mejoramiento 
genético a nivel tetraploide. 
El uso de los marcadores moleculares ha permitido el conocimiento básico de 
características complejas para la detección de QTL. Las características básicas que 
deben considerarse para que un marcador genético sea eficiente en un proyecto de 
selección genómica o selección asistida por marcadores son: la facilidad de uso, la 
robustez, el costo, el vínculo a los genes que controlan el rasgo de interés y su 
contribución a la varianza fenotípica del carácter (Bonierbale et al., 2010).  
El mejoramiento de plantas asistido por marcadores de ADN mejora la eficacia y 
precisión de la selección de genotipos superiores de una manera considerable. El uso de 
los marcadores de ADN en el mejoramiento genético de las plantas es un componente de 
la disciplina denominada mejoramiento molecular (Martin, 2003; Collard y Mackill, 2007). 
Los marcadores moleculares han contribuido a un mayor conocimiento genético de 
muchas especies vegetales entre las que se incluye la papa, la cual representa un 
modelo de gran interés para aplicaciones genómicas. Por ejemplo en la papa, 
marcadores fuertemente ligados a caracteres de importancia agronómica que están 
siendo utilizados en la selección en estadios tempranos de la planta son aquellos 
desarrollados para la selección de resistencia al PVY, PVX, al nematodo dorado, y al 
nematodo del quiste (Bonierbale et al., 2010). Sin embargo, para aquellas características 
que no cuentan con marcadores moleculares asociados, el desarrollo de métodos 
eficientes de selección masal seguirá siendo una alternativa para agilizar los procesos de 
selección e incrementar la eficiencia de los estudios genéticos (Bonierbale et al., 2010). 
Un conocimiento cada vez mayor de QTL para características agronómicas importantes 
generará nuevas oportunidades para la selección asistida por marcadores moleculares, 
sin embargo, una dificultad es que la mayoría de los QTL para estas características no 
son estables a través de los ambientes, usualmente debido a que las características de 
importancia agronómica presentan baja heredabilidad, son altamente dependientes de 
los cambios ambientales y presentan una alta interacción genotipo por ambiente (GxE) 
(Tardieu, 2003; Cai, et al., 2011).  
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Además de estudios genéticos y evolutivos incluidos los análisis de biodiversidad, los 
marcadores moleculares son de utilidad para construir mapas de ligamiento y localizar 
rasgos mono y poligénicos que facilitan la introducción y selección eficiente de individuos 
con características definidas, además, juegan un papel importante en el aislamiento y 
clonación de genes (Ritter et al., 2004). El uso de las técnicas moleculares se ha 
convertido en una herramienta potente que ha permitido un mayor acercamiento al 
conocimiento del genotipo. El análisis del ADN permite conocer la variabilidad genética 
sin tener un efecto marcado de las condiciones ambientales, y por tanto, mejorar la 
eficacia y precisión del mejoramiento convencional (Collard y Mackill, 2007). 
Los primeros marcadores de ADN descritos en papa fueron los RFLPs (Gebhardt y 
Valkonen, 2001) y posteriormente los marcadores SSR con el fin de desarrollar cultivares 
modernos (Ghislain et al., 2004; Ghislain et al., 2006). La técnica de AFLP (Amplified 
fragment length polymorphism) ha sido empleada de manera creciente para mapeo 
genético localizado y construcción de mapas genéticos, principalmente en plantas que 
presentan una baja tasa de polimorfismo de ADN, no requieren información previa acerca 
de la secuencia de ADN, son útiles en la construcción de mapas en especies con poco 
conocimiento molecular y para aumentar la densidad y cobertura de mapas 
preexistentes. 
El primer mapa de ligamiento en papa fue desarrollado usando un cruzamiento inter 
específico entre una línea diploide de papa [S. phureja Juz., et Buk. X (S. tuberosum 
(2n=2x=24) x S. chacoense Bitt)] y 134 marcadores RFLP e isoenzimas previamente 
mapeadas en tomate, que se asignaron a 12 grupos de ligamiento, generando un mapa 
con una longitud de 606 cM (Bernatzky y Tanksley, 1986; Bonierbale et al., 1988). En 
papa, otros mapas de ligamiento han sido construidos por Freyre et al., 1994; Tanksley  y 
Nelson 1996; van den Berg et al., 1998; Milbourne et al.,1998; Bradshaw et al., 1998, 
Gebhardt et al., 2001) y han sido utilizados con mucho éxito para localizar QTL asociados 
con la resistencia a diferentes especies de nematodos formadores de quistes (Bradshaw 
et al., 1998; van der Voort et al., 2000), período de reposo de tubérculos (Freyre et al., 
1994, van der Berg et al., 1996), tuberización (van der Berg et al., 1996), resistencia al 
tizón tardío, y contenido de ácido abscísico relacionado con el período de reposo (Simko 
et al., 1997), entre otros. 
En papa, los estudios genéticos y de QTL se han realizado predominantemente en 
poblaciones diploides para localizar genes de resistencia a diferentes enfermedades. 
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Se han detectado QTL de resistencia a tizón tardío y madurez en follaje en papas 
cultivadas (S. tuberosum) (Śliwka 2007); QTL para resistencia y susceptibilidad a tizón 
tardío en una población segregante entre dos parentales de S. phureja (Mosquera et 
al., 2007); resistencia a tizón tardío en follaje (Ghislain et al., 2001; Bradshaw et al., 
2004; Costanzo et al., 2004; Bradshaw et al., 2006; Simko et al., 2006); resistencia al 
tizón tardío en follaje en la especie silvestre diploide S. vernei (Sorensen et al., 2006), 
resistencia a tizón tardío en S. microdontum Bitter (Bisognin et al., 2005); resistencia al 
tizón tardío y madurez del follaje en seis progenies relacionadas de papa (Visker et al., 
2005); resistencia a P. infestans, Erwinia carotovora, Globodera rostochiensis y 
Globodera pallida (Bradshaw et al., 1998; Gebhardt y Valkonen 2001; Caromel et al., 
2004; van der Voort 2000; Gebhardt et al., 2006); resistencia al PVY (Sato et al., 2006); 
resistencia cuantitativa y cualitativa a P. infestans en poblaciones derivadas de S. 
tuberosum y S. berthaultii (Ewing et al., 2000); resistencia al tizón tardío en papas 
tetraploides con marcadores PCR y genes candidatos (Bormann et al., 2004) y 
resistencia poligénica en papa (Bryan et al., 2004), entre otros. 
En papa también se han adelantado algunos estudios de QTL para el período de 
reposo del tubérculo (van der Berg et al., 1996); fisiología de la tuberización y el 
período de reposo (Ewing et al., 2004), relación entre período de reposo del tubérculo y 
contenido de ácido abscísico (Simko et al., 1997) y para la profundidad de los ojos en 
tubérculos de papas diploides cultivadas (Li et al., 2005). Por ejemplo, Freyre et al. 
(1994), reportaron seis QTL que explican un 57.5% de la variación fenotípica para el 
período de reposo, localizados en los cromosomas 2, 3, 4, 5, 7 y 8 en una población de 
110 individuos provenientes del cruzamiento entre un individuo haploide de S. 
tuberosum (2x) y S. chacoense, como progenitor femenino, y el progenitor masculino 
fue un clon de S. phureja. El QTL Got-2 reportó el mayor efecto sobre el período de 
reposo con un efecto fenotípico de 7,7 días, detectado en el cromosoma siete. Por su 
parte, Simko et al. (1997) realizaron el mapeo de poligenes en una población 
retrocruzada derivada de la papa haploide (S. tuberosum) y una especie silvestre 
diploide (S. berthaultii) encontrando que por lo menos ocho loci para características 
cuantitativas (QTL) están asociados a reposo del tubérculo. En general, los análisis de 
QTL, han indicado que el período de reposo del tubérculo está controlado por al menos 
nueve loci diferentes (van den Berg et al., 1996, Ewing et al., 2004).  
En papa se han realizado también algunos estudios para la detección de QTL 
asociados a variables relacionadas con el rendimiento y la calidad del tubérculo. Por 
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ejemplo, Bradshaw et al. (2008), realizaron mapeo de QTL para 16 características 
relacionadas con rendimiento, comportamiento agronómico y calidad en una familia de 
HC de S. tuberosum subsp. tuberosum, encontrando para la mayoría de las 
características varios QTL, que explican la variación. Sin embargo, solamente 
encontraron dos QTL relacionados con potencial de rendimiento; todos los caracteres 
estudiados presentaron valores de heredabilidad altos, que oscilaron entre 54 y 92%. 
Por su parte, Shan et al. (2011) usaron una población con 167 individuos de papa 
diploide para generar un mapa de ligamiento genético con base en 86 marcadores 
SSR, con una distancia total de 645 cM y un intervalo medio de 7,5 cM entre 
marcadores. Se utilizó el mapeo por intervalo compuesto (ICM) para identificar QTL 
asociados con el rendimiento del tubérculo, tamaño del tubérculo y gravedad específica 
en el cromosoma 5, con una variación genética del 12,3%, 16,1% y 11,2% 
respectivamente.  
El objetivo del presente trabajo fue identificar QTL para rendimiento y período de reposo 
de tubérculo en una generación F1 del cruzamiento entre S. bukasovii x S. tuberosum 
Grupo Phureja, mediante el uso de marcadores SSR y AFLPs. 
Materiales y métodos 
Población 
Se evaluó una población diploide de HC de 184 individuos provenientes del cruzamiento 
entre la especie silvestre S. bukasovii con el cultivar diploide de S. tuberosum Grupo 
Phureja (Criolla Guaneña),  el cual fue codificado como cruzamiento 08-028. Los dos 
progenitores fueron contrastantes para las características en evaluación, siendo la 
especie silvestre S. bukasovii el parental con bajo rendimiento y con período de reposo 
prolongado. Tanto los parentales como su progenie fueron sembrados en invernadero y 
posteriormente en campo para las evaluaciones de los rasgos de interés. Para 
determinar el rendimiento en la población F1 y sus respectivos parentales se sembraron 
en campo cinco tubérculos bajo un diseño de bloques completos al azar con tres 
repeticiones, durante cuatro ciclos consecutivos, en ambientes contrastantes (Tabla 3-1). 
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Tabla 3-1. Localidades donde fue evaluada la población en estudio. 
Localidad 
Altura 
(msnm) 
Temperatura 
promedio ( °C) 
 
Ubicación 
Soacha- Finca ICA San Jorgea 2950 11,6 
Latitud: 4°42'05.26''N. 
Longitud:74°13' 16.07" 
Soacha- Finca ICA San Jorgea 2950 11.6 
Latitud: 4°51'03.89''N. 
Longitud:74°17' 56.27" 
Facatativa-Finca cuatro Esquinasa 
2686 12.5 
Latitud: 4°51'03.89''N. 
Longitud:74°17' 56.27" 
Subachoque- Finca El Vergela 
2698 13 
Latitud: 4°58'49.03''N. 
Longitud:74°08' 33.04" 
Medellín, corregimiento Santa 
Elena- Estación Agraria Paysandú 
2800 13 
Latitud: 6°12'28.02''N. 
Longitud:75°29' 56.08"  
a: 
Sitios para los que se evaluó el carácter de rendimiento; el período de reposo se evaluó en todos. 
Para determinar el rendimiento se tomó el peso fresco por parcela para cada uno de los 
genotipos evaluados dividido sobre el número de plantas (Kg.planta-1) (Anexo 3-1). 
Durante cuatro semestres consecutivos se procedió a determinar el período de reposo de 
los tubérculos cosechados de la familia 08-028, para lo cual fueron identificados 
individualmente cinco tubérculos por cada clon, se mantuvieron a temperatura ambiente 
de almacenamiento a 14 ºC y condiciones de luz difusa. Se evaluó semanalmente la 
pérdida de período de reposo o inicio del período de brotación registrando el día de inicio 
de la brotación como el momento en que el brote apical alcanza una longitud de dos 
milímetros. Se realizaron mediciones semanales durante ocho semanas para determinar 
el desarrollo del brote, cuantificando la longitud del brote medido desde la base hasta el 
ápice mediante el empleo de un calibrador o pie de rey (Anexo 3-2). 
 
Pruebas multiambientales 
Para el análisis de las pruebas multiambientales se siguió el siguiente modelo 
estadístico: 
εγZρZθXy  grs         (1) 
donde y es el vector de observaciones de orden srg×1, sX  la matriz de diseño (srg ×s) 
relacionando y con efectos fijos para ambientes (localidades), θ  es de orden s×1, rZ es 
la matriz de diseño (srg ×rs) relacionando el vector de observaciones y con efectos 
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aleatorios de repeticiones dentro de ambiente,ρ  (rs×1), gZ es la matriz de diseño (srg 
×gs) de los efectos aleatorios de genotipos dentro de ambientes, γ  (gs×1), y ε es el 
vector del error experimental de orden srg ×1. Para la estimación de los parámetros del 
modelo multiambiente se utilizó la metodología de estimación Bayesiana, obteniendo 
como estimativa la mediana de la distribución a posteriori marginal, que es aquel valor 
que minimiza el riego de Bayes bajo la función de pérdida absoluta. Para todos los 
parámetros se utilizaron distribuciones a priori no informativas (Sorensen y Gianola, 
2002). Para la estimación de los parámetros se utilizó el paquete MCMCglmm en R 
(2011) que implementa modelos mixtos lineales generales (GLMM: general lineal mixed 
model) y el MCMC (Markov Chain Monte Carlo) como método de exploración de las 
distribuciones posteriores. Se corrió una sola cadena que consistió de 1.030.000 
iteraciones, con 10.000 iteraciones como período de burn-in. A partir de las distribuciones 
posteriores marginales de cada parámetro se tomaron muestras cada 10 iteraciones 
después del período de burn-in mediante el método de muestreo de Gibbs (Gibbs 
sampler), para un total de 102.000 muestras retenidas para predecir los valores 
genéticos.  
Análisis molecular 
De las plantas sembradas en la localidad de Facatativa se tomaron foliolos de hojas 
jóvenes de la familia 08-028, las muestras se almacenaron a -80ºC, posteriormente 
fueron liofilizadas. El ADN de cada genotipo se obtuvo a partir del producto almacenado 
mediante el DNeasyR Plant Mini Kit de QIAGEN. La calidad del ADN fue analizada 
mediante electroforesis en geles de agarosa al 1%, para la cuantificación se empleó el 
ADN del fago lambda (λ), usando las concentraciones conocidas de 50, 100, 150 y 250 
ng/ul de DNA, de esta manera se estableció la concentración de cada una de las 
muestras al obtener la imagen empleando el documentador de geles Gel DocTMXR de 
BIO-RAD, por intensidad de los patrones λ y las muestras. Posteriormente se procedió a 
preparar diluciones a concentración de 10 ng/ul para los SSR y 50 ng/ul para los AFLPs 
(Anexo 3-3). 
Se probaron un total de 174 microsatelites, presentados en diferentes estudios hechos en 
papa (Ghislain et al., 2004; Ghislain et al., 2009; Feingold et al., 2005; Gelbhardt et al., 
2005), en cuatro individuos (S. bukasovii, Criolla Guaneña, Clon 08-028-21 y clon 08-
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028-177) para identificar loci polimórficos (Anexo 3-4), con las temperaturas de anillaje 
calculadas para cada uno de los cebadores. La amplificación en cadena de la polimerasa 
(PCR), se realizó en un termociclador S1000TM Thermal Cycler de BIO-RAD, para un 
volumen de 20 µL conteniendo, 1X de buffer PCR (Tris 20 mM, KCl 50 mM, pH 8,4), 1,2 
a 2,0 mM de MgCl2, 0,125 mM de cada dNTP, 5 µM de cada cebador y 1 U de enzima 
Taq polimerasa de Invitrogen, adicionando10-20 ng de ADN molde. El programa de PCR 
se realizó en un ciclo de desnaturalización a 94ºC por 3 min; 35 ciclos con 
desnaturalización a 94ºC por 30 s, alineamiento de 50 a 60ºC por un minuto dependiendo 
del cebador, y elongación a 72ºC por un minuto; finalmente un ciclo de extensión a 72ºC 
por cinco minutos. Se seleccionaron solo los loci polimórficos obtenidos para estos 4 
individuos, visualizados en geles de agarosa de alta resolución SFR de Amresco al 3% 
luego de un corrido de 3- 5 horas a 50 voltios.  
Posteriormente los loci seleccionados fueron amplificados en toda la población. La 
electroforesis de los productos amplificados se realizó en cámaras de secuenciación 
vertical (OWL-Sequi-Gen Sequencing Cell) en geles de secuenciación de poliacrilamida 
al 5% (19:1 acrilamida: bisacrilamida) en condiciones denaturantes (urea 5M). Los geles 
se corrieron a 70 Watts, 1400 V, durante 75 min. El tamaño de los alelos se determinó 
por comparación de movilidad en el gel con el marcador de tamaño molecular Gene 
Ruler™ 10 pb DNA Ladder (Invitrogen). La tinción se realizó usando sales de plata 
(Ghislain et al., 2004; Ghislain et al., 2006). Posteriormente los geles se escanearon y se 
realizó la lectura de bandas empleando un trans iluminador de luz blanca. Se conformó 
una matriz alélica de acuerdo a la amplificación para cada microsatélite en los genotipos 
de la población de estudio (Anexo 3-5).  
La técnica de AFLP fue realizada empleando el kit de Amplified Restriction Fragment 
Polymorphism (AFLP) technology analysis system I, técnica para fingerprinting del DNA 
genómico de Invitrogen, para la amplificación con las 64 combinaciones de EcoRI/MseI. 
Las muestras de ADN genómico (50 ng/µL) fueron digeridas con las enzimas EcoR I y 
Mse I en un volumen de 12,5 µL durante 3 horas a 37°C. Luego se incubaron las 
muestras por 15 min., a 70°C para inactivación de las enzimas. En seguida, se realizó la 
ligación de adaptadores EcoR I y Mse I sobre el volumen inicial durante dos horas a 
temperatura ambiente. Con el producto se hizo una dilución de 1:10 con buffer TE, se 
utilizó 2,5 µL para preparar 25 µL de reacción de pre-amplificación que consistió de 20 
ciclos: denaturación por 30s a 94°C, hibridación por 60s a 56°C y extensión final por 60s 
a 72°C. A partir del producto se hizo una dilución 1:50 con buffer TE de la cual se tomó 
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2,5 µL para preparar la amplificación selectiva de los fragmentos pre-amplificados, se 
emplearon aquí dos combinaciones con tres nucleótidos selectivos, cada uno en el 
extremo 3’.  
El programa de PCR empleado consistió en un ciclo de denaturación por 30s a 94°C, 
hibridación por 30s a 65°C y extensión por 60s a 72°C, seguido por 12 ciclos donde la 
temperatura de hibridación descendió 0,7°C en cada ciclo. Finalmente, 23 ciclos de 
denaturación por 30s a 94°C, hibridación por 30s a 56 ° C y extensión por 60s a 72°C. Se 
empleó para la realización de todas las amplificaciones el termociclador S1000TM 
Thermal Cycler de BIO-RAD.  
La prueba de las 64 combinaciones se realizó empleando ambos genotipos parentales 
(S. bukasovii y Criolla Guaneña) y dos individuos de la F1 de la población en estudio (08-
028-21 y 08-028-177) ubicados en 12 grupos de ligamiento, que es precisamente el 
número haploide de cromosomas de estas especies de Solanum. A cada GL de 
ligamiento se le asignó un número de 1 a 12 para efectos de identificación. Los productos 
obtenidos se corrieron en cámaras de secuenciación vertical (OWL-Sequi-Gen 
Sequencing Cell), en geles de poliacrilamida al 5% (19:1), bajo condición 
desnaturalizante (urea 5M). A cada producto PCR se le adicionaron 5 µl de buffer 
denaturante (95% Formamida, 0,025% Azul de Bromofenol, 0,025% Xylene cyanol). Las 
condiciones de la electroforesis fueron de 70 W contantes por 30 minutos para el 
precorrido, se cargaron 3 µl de la mezcla previamente desnaturalizada a 95 °C durante 5 
min y puesta en hielo, se corrió el gel a 70 Watts, 1400 V, durante 75 min. Se empleó 
marcadores de peso 10 pb y 100 bp de Invitrogen (1,2 µL). El corrido fue a 70 W 
constante por 135 min. La visualización de las bandas obtenidas luego del corrido de 
cada vidrio se realizó directamente por tinción con nitrato de plata que permite una alta 
resolución. Posteriormente los geles se escanearon y se realizó la lectura de bandas 
empleando un transiluminador de luz blanca. Se identificaron en los padres las bandas 
más representativas tanto comunes como diferentes y se señalaron de modo 
descendente, tomando como referente su respectivo peso molecular. Estos patrones 
electroforéticos se identificaron en los dos individuos de la progenie empleados, así se 
construyó una matriz de ausencia (0) presencia (1) con la cual se pudo determinar cuáles 
eran las combinaciones más informativas para ser corridas en toda la población (Anexo 
3-6), realizando el mismo procedimiento para obtener la respectiva matriz (Anexo 3-7). 
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Mapas de Ligamiento 
Para la construcción del mapa genético se empleó el programa One Map 1.0-0 (Margarido et 
al., 2007), implementado como un paquete para ser utilizado bajo la libre distribución del 
entorno de análisis de datos R y utilizado en poblaciones de libre polinización lo que permite 
el análisis de un conjunto mixto de diferentes marcadores que presentan varios patrones de 
segregación. Estos marcadores moleculares se sometieron a la prueba de X2  para evaluar la 
hipótesis de segregación mendeliana (Wu et al., 2002). Se realizó un análisis de dos puntos 
con un LOD mínimo de tres y una frecuencia máxima de recombinación del 40%. La función 
de mapeo usada para convertir el porcentaje de recombinación en centimorgans fue 
Kosambi (Malosetti et al., 2006). Los grupos de ligamiento fueron representados como grupo 
de ligamiento (LG). El orden de cada marcador en cada GL fue determinado con el comando 
“compare” y las gráficas de este se obtuvieron con el programa Mapchart 2.2 (Voorrips, 
2002). La significancia del ligamiento entre pares de marcadores se evaluó mediante el 
logaritmo de la relación de probabilidades calculadas con el método de máxima verosimilitud 
entre la hipótesis de ligamiento (L1) vs. la hipótesis de no ligamiento (L0) utilizando un LOD 
de tres (Malosetti et al., 2007; Cai et al., 2011).  
Para el análisis estadístico de los datos genómicos se realizaron varias fases de análisis: el 
primero fue teniendo en cuenta solamente los datos de microsatelites y posteriormente los 
AFLPs, para determinar cuántos grupos de ligamiento se establecieron con cada uno por 
separado. Después de esto, el análisis se basó en los grupos formados con los SSR para ir 
adicionando los AFLPs, ya que no se presentan reportes en la literatura de ubicación de 
estos últimos. 
 
Análisis de QTL 
El método de Mapeo por Intervalo (MI) y Mapeo por Intervalo Compuesto (CIM) del programa 
QTL cartographer fue utilizado para determinar la asociación significativa de los marcadores 
y los rasgos evaluados, la localización y el efecto de los QTL. En  CIM se trabajó con los 
siguientes parámetros: tamaño de ventana de 10 cM,  número de marcadores  control 10 (los 
10 marcadores más significativos por fuera del intervalo tomado fueron ajustados al modelo), 
regresiones lineales múltiples para cada punto del cromosoma (estos puntos se tomaron 
cada 1 cM).  La probabilidad de la presencia de un QTL fue expresada como LOD. Todas las 
características se sometieron a 1.000 permutaciones  a un nivel de significancia del 5% para 
hallar un umbral empírico  (Churchill y Doerge, 1994). 
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Resultados y discusión 
Rendimiento de tubérculo 
Los valores medios estimados para la familia 08-28 para el rendimiento por planta al ser 
evaluados en cinco ambientes diferentes, oscilaron entre 0,61 Kg.planta-1 para S. 
bukasovii y 1,99 Kg.planta-1 para el individuo 08-028-49, y una media para la población 
de 1,085. El otro progenitor Criolla Guaneña, presentó un rendimiento de  1,87    
Kg.planta-1,  encontrándose diferencias altamente significativas entre individuos y valores 
fenotípicos más cercanos al rendimiento del progenitor diploide cultivado. Sólo dos 
genotipos 08-028-49 (1,99) y 08-028-51 (1,91 kg.planta-1), superaron el valor fenotípico 
del parental masculino Criolla Guaneña (Figura 3-1). 
La mayoría de individuos evaluados presentaron tubérculos que variaron de color crema 
hasta amarillo intenso, la mayoría con ojos superficiales a medios y con forma del 
tubérculo muy similar a los genotipos modernos cultivados, sin embargo, con mayor 
potencial de rendimiento que el padre silvestre, y algunos con rendimiento similar al 
padre cultivado, esto permite ratificar que un alto potencial de rendimiento en el cultivar 
Criolla Guaneña fue dominante sobre el rendimiento del progenitor silvestre S. bukasovii. 
El presente trabajo muestra que los progenitores silvestres pueden aportar alelos 
deseables en cruzamientos con cultivares modernos, lo que permite exhibir en su 
progenie heterosis para rendimiento y otras características de importancia agronómica, 
reafirmando lo propuesto por Bradshaw et al. (2006) y Jansky y Peloquin (2006). 
Este resultado también es similar al observado por Jansky y Peloquin (2006), al evaluar 
híbridos provenientes de S. berthaultii, S. bukasovii (antes S. canasense), y S. tarijense, 
que tienden a producir tubérculos grandes y lisos, con tubérculos atractivos, semejantes 
a los de las especies cultivadas, con estolones cortos, ratificando que una de las 
tendencias morfológicas de la domesticación de la papa fue la reducción en la longitud de 
los estolones, lo que favoreció la concentración de los tubérculos al pie del tallo, siendo 
coherente con los reportado por Hijmans et al. (2002) y Spooner et al. (2005). 
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Figura 3-1. Rendimiento por planta en kg.planta-1 para la familia 08-028 {S. bukasovii x 
S. tuberosum Grupo Phureja (Criolla Guaneña)}, evaluada en cinco localidades. Los 
rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (BLP) y las barras de error indican los 
límites del intervalo de alta densidad a posteriori de 90% de probabilidad. Los límites de 
los intervalos que no se sobreponen indican diferencias altamente significativas. 
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Período de reposo de tubérculo 
Al realizar la selección a partir de los valores medios de los genotipos evaluados, se 
presentaron diferencias estadísticas entre genotipos para el período de reposo o inicio de 
la brotación del tubérculo, los resultados experimentales permiten establecer que los 
valores fenotípicos oscilaron entre 10,27 días (genotipo 08-028-28) y 43,05 días para el 
parental femenino S. bukasovii, mientras el progenitor masculino Criolla Guaneña 
presentó un valor de 14,93 días, y un período de reposo promedio para la población 
evaluada de 32,3 días (Figura 3-2).  
La distribución del número de días a la pérdida del período de reposo para la población 
08-028 fue muy sesgada hacia individuos con un período reposo más corto con respecto 
al padre silvestre. Solamente un 6,52 % de individuos presentaron un período de reposo 
mayor al promedio de la población evaluada, lo que puede explicarse por la presencia de 
genes dominantes procedentes del progenitor masculino Criolla Guaneña perteneciente 
al grupo cultivado Phureja. 
Se puede afirmar que el Grupo Phureja, contribuye con genes dominantes para el 
carácter ausencia de período de reposo en el tubérculo, lo cual coincide con lo planteado 
por Freyre et al. (1994). Asimismo, este resultado ratifica lo propuesto por Hawkes 
(1990); Sukhotu y Hosaka (2006) y Ghislain et al. (2006), quienes apoyan la propuesta 
que S. phureja se originó como una variante de S. stenotomum, con ausencia de período 
de reposo, en contraste con S. andigena que presenta un período de reposo mayor, por 
lo cual la influencia de S. phureja en el origen de S. andigena parece menos probable. 
Los cultivares Criolla Guaneña (progenitor masculino) y Criolla Colombia (testigo), 
presentaron un período de reposo menor a 20 días, el menor período de reposo de 
tubérculo observado en las variedades utilizadas como progenitor masculino y testigo, 
coincide con los valores de 11  y 20 días de reposo para Criolla Colombia y Criolla 
Guaneña, respectivamente, reportados por Rodríguez et al. (2009) y Rodríguez y Ñústez 
(2012) y los reportados para estos mismos cultivares en el capítulo anterior.  Esto 
muestra claramente un efecto marcado de dominancia hacia Criolla Guaneña, 
considerándose un efecto aditivo y altamente heredable. 
Estos resultados coinciden con los presentados por Freyre et al. (1994), para el inicio de 
la pérdida del período de reposo del tubérculo en papas diploides, al encontrar que el 
período de reposo del tubérculo varió entre 10 a 90 días, cuando utilizó una población 
híbrida haploide generada entre S. tuberosum (2x) x S. chacoense (2x-período largo de 
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reposo) x  clon 84S10  S. phureja (ausencia de período de reposo). Sin embargo, es 
evidente una reducción en el rango de variación de la característica, debido al aporte de 
Criolla Guaneña como progenitor, teniendo en cuenta que el Grupo Phureja presenta 
ausencia de período de reposo, si se compara con las otras especies diploides cultivadas 
como S. goniocalyx y S. stenotomun 
Esta condición puede ser deseable en la medida que al emplear el Grupo Phureja en el 
mejoramiento de la papa a nivel diploide y tetraploide puede reducir significativamente el 
período de reposo del tubérculo, como efectivamente ocurre en la variedad tetraploide 
Pastusa Suprema (tipo andígena), que es un híbrido varietal triple, que tiene dentro de 
sus ancestros a {S. stoloniferum x S. phureja (CCC 81) x S. andígena (Parda Pastusa)}, y 
se caracteriza por presentar un período de reposo de dos meses y período corto de pos 
cosecha (Ñústez, 2011), característica proveniente del ancestro diploide del Grupo 
Phureja. Sin embargo, al reducir el período de reposo también se acorta su vida en 
poscosecha, condición que puede no ser deseable en algunos mercados, especialmente 
en aquellos que requieren de un tiempo prolongado de almacenamiento como ocurre en 
las papas destinadas a la industria de procesamiento. Este es un buen ejemplo en el cual 
las especies silvestres y diploides cultivadas de Solanum, ofrecen una excelente 
oportunidad como fuente de diversidad genética para los programas de mejoramiento de 
la papa a nivel diploide y tetraploide.  
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La cantidad de variación fenotípica para período de reposo explicada por cada marcador 
significativo, se determinó por el valor estimativo de Bayes  (EB), con un rango de 10,17 
a 43,05 días, representados por los individuos  08-028-29 y S. bukasovii,  entre las 
medias de los genotipos y el marcador respectivamente.  
 
Las variedades obtenidas en Colombia también refuerzan la idea propuesta por Jansky y 
Peloquin (2006), en el sentido que las cultivares diploides  de los Grupos  Phureja y 
Stenotomum cuando son usados como parentales masculinos producen híbridos con 
fertilidad masculina, condición que se puede utilizar,  explotando la producción de 
gametos no reducidos (2n), que son comunes en las especies de Solanum, lo cual 
permitirá el flujo de genes  utilizando genotipos de S. phureja,  inicialmente para  el 
mejoramiento genético a nivel diploide, antes de pasar a la producción de  cultivares a 
nivel tetraploide.  
Es posible que en la progenie evaluada, la reducción del período de reposo del tubérculo 
y por consiguiente un rápido crecimiento de los brotes inmediatamente después de la 
cosecha, se dé como resultado entre otros factores, a la usencia de dominancia apical al 
momento de la cosecha, lo que evita que el tubérculo entre en un período de 
paradormancia, siendo una condición exclusiva del grupo phureja y contrario a lo que 
sucede en otros grupos cultivados de papa. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 3-2. Período de reposo de tubérculo para la família 08-028 {S. bukasovii x S. 
tuberosum Grupo Phureja (Criolla Guaneña)}, evaluada en cuatro localidades. Los 
rombos señalan el Predictor Lineal Bayesiano (BLP) y las barras de error indican los 
límites del intervalo de alta densidad a posteriori al 90% de probabilidad. Los límites de 
los intervalos que no se sobreponen indican diferencias altamente significativas. 
Período de reposo (días) 
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Evaluación de la población con SSR y AFLP 
De los 174 loci SSR probados se identificaron 57 marcadores microsatelites polimórficos, 
con un número de alelos por locus que varió entre dos y cuatro, para un número total de 
120 alelos hallados en la población, los cuales han sido reportados por otros estudios 
previos (Bonierbale et al., 2004, Feingold et al., 2005 y Milbourne et al., 1998). De las 64 
combinaciones de cebadores AFLP evaluadas para cuatro individuos, nueve mostraron 
una alta proporción de loci polimórficos y reproducibles al ser nuevamente corridas las 
PCR con ADN de una segunda extracción de parentales y evaluados en la población de 
estudio. En total se identificaron 398 loci AFLP polimórficos para nueve combinaciones 
seleccionadas y utilizadas en los 184 individuos (Anexo 3-6), las cuales representan un 
30% del total de loci analizados. El número de fragmentos polimórficos para las nueve 
combinaciones de AFLP tuvo un rango desde 40 para la combinación E-ACA/M-CTG 
hasta 75 para E-AAC/M-CAC, con una media de 67 fragmentos por combinación de 
primer.  
Construcción del mapa de ligamiento 
La prueba de chi-cuadrado se utilizó para determinar si los marcadores moleculares se 
ajustaban a las proporciones de segregación mendeliana esperadas, encontrando  para 
la proporción  1:1 (43 marcadores SSR y 118 loci AFLP); 1:1:1:1 (seis marcadores SSR); 
1:2:1 (cuatro marcadores SSR) y 3:1 (186 loci AFLP). El 46,73 % de  los marcadores 
AFPL considerados informativos presentaron  una segregación distorsionada  3:1, una 
posible razón para que esta segregación ocurra es que los progenitores  sean  
heterocigotos con uno de sus alelos nulos (ao x ao -> 3a/1o). Este resultado coincide  
con el presentado por  Bradshaw et al. (1998) en una especie de papa tetraploide, S. 
tuberosum, que  mostró proporciones de segregación 1:1, 3:1 así como distorsiones 
similares a las encontradas en  especies diploides. 
El 69 % de los marcadores presentaron un ajuste a la segregación mendeliana, el sesgo 
se puede interpretar debido  a que la población evaluada proviene de un cruzamiento 
inter específico,  lo que puede generar falta de homología entre los genomas,  alta 
heterocigocidad, posibles efectos  de auto-incompatibilidad, asociados a depresión por 
endogamia (Bradshaw et al., 2006; McKey et al., 2010; PGSC, 2011; Kuhl, 2011; 
Gebhardt, 2013), según  Felcher et al. (2012), ésta condición  dificulta los estudios 
genéticos, genómicos y de mejoramiento genético en papa. Esta es la razón,  por la cual 
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no es frecuente  en estudios de mapeo en papa el uso de líneas endogámicas, se 
prefiere utilizar poblaciones F1, que se consideran como  generaciones  F2 de 
“intercross” por su alta heterocigosidad, debido a que cuando se utilizan progenitores 
heterocigotos la segregación de caracteres se encuentra en la generación F1, después 
de la hibridación. 
Adicionalmente,  las diferencias se pueden presentar por condiciones  asociadas con la 
calidad de la amplificación y lectura de los patrones electroforéticos (Anexo 3-8A-C). 
Como resultado de esto  cuando los  marcadores no se ajustaban a la segregación 
mendeliana esperada es posible que las distancias del mapa pueden crecer 
significativamente. 
Se identificaron 57 marcadores microsatelites polimórficos de los cuales solo 34 se 
localizaron en el mapa de ligamiento, el resto de los SSR no fueron incluidos en los 
grupos de ligamiento,  debido posiblemente  a que cuando el programa realizó las 
permutaciones fueron quedando como no informativos, otra posibilidad es que dentro de 
los marcos de lectura  de los SSR,  fueron muy similares en su lectura, razón por la cual 
no fueron usados por el programa. Adicionalmente, algunos marcadores SSR pudieron 
presentar  una codificación errónea para el programa, que pudo influir en que se leyeron 
las bandas en orden a su peso alélico y no en orden del parental al cual pertenecían. 
Por su parte, en el mapa de ligamiento se ubicaron  seis marcadores AFLP de 304 
evaluados, este número bajo puede ser explicado debido a que el anclaje de marcadores 
AFLP está restringido a especies estrechamente relacionadas. Por ser un cruzamiento 
inter específico se pudo presentar alta heterogeneidad genética por el origen diverso de 
los progenitores, ratificando lo propuesto por  Rouppe et al. (1997). Gebhardt et al. (1991) 
atribuye parte de la distorsión a locus de autoincompatibilidad,  posiblemente presentes 
en alguno de los dos progenitores. Adicionalmente, Rouppe et al. (1997), afirma que la 
comparación  de los AFLP se basa en la comigración de las bandas de los  marcadores 
en el  gel,  lo que no permiten hacer una fácil  comparación. Sin embargo, aunque  
usualmente las especies involucradas presentaron una apariencia  diferente,  mantienen 
la capacidad para hibridarse generando alta variabilidad, lo que hace difícil determinar 
con exactitud los límites entre especies (Spooner y Salas, 2006; Rodríguez et al., 2010) 
Con los 34  marcadores SSR polimórficos  y seis marcadores AFLP, se construyó el 
mapa de ligamiento, fueron  ubicados 11 grupos de ligamiento (GL),  de 12 posibles  que 
corresponde al  número haploide de cromosomas de estas especies de Solanum,  con 
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una longitud total de 566,8 cM, longitud promedio por GL de 51,52 cM y una distancia 
promedio entre marcadores de 14,41 cM.  No se presentó asociación para el cromosoma 
10, debido posiblemente, a que el programa no encontró marcadores para asociar en 
éste GL. A cada GL se le asignó un número de uno a doce para efectos de identificación 
(Tabla 3-2; Figura 3-3).  
Con los 40 marcadores obtenidos en  los 184  individuos  F1, fue posible construir un 
mapa de ligamiento para la población 08-028 {S. bukasovii x S. tuberosum Grupo Phureja 
(Criolla Guaneña)}, que es pequeño en comparación con el de S. tuberosum reportado 
por Jacobs et al. (1995), pero que se puede mejorar  con más marcadores moleculares 
producto de otros estudios.  
Este mapa  presenta espacios con muy pocos marcadores, esto podría deberse a la 
variación en los niveles o posición de los polimorfismos, las tasas de recombinación, e 
inclusive a desviaciones en el número de copias de secuencias específicas del genoma 
confirmando lo observado por Rouppe van der Voort et al. (1997) y van Eck et al. (1995).  
 
Tabla 3-2. Mapa de ligamiento de la población 08-028 {S. bukasovii x S. tuberosum 
Grupo Phureja (Criolla Guaneña)}. 
Grupo de 
Ligamiento 
SSR AFLP Distancia cM Distancia promedio 
entre marcadores (cM) 
1 2 -  27,5 13,75 
2 4 - 65,0 16,25 
3 2 2 76,4 19,10 
4 4 -  44,9 11,22 
5 1 2 49,9 16,63 
6 2 -  13,8 6,90 
7 4 - 64,7 16,17 
8 8 - 78,6 9,82 
9 3 - 54,8 18,26 
10 - - - - 
11 3 - 44,9 14,96 
12 1 2 46,3 15,43 
Total 34 6 566,8 14,41 
 
En la construcción del mapa mediante el programa Onemap (Figura 3-3),  primero se 
anclaron algunos marcadores  SSR reportados en mapas previos  por Bradshaw et al. 
(1998); Freyre et al. (1994); Gebhardt et al. (1991); Melbourne et al. (1998); Rouppe van 
der Voort et al. (1997), Feingold et al. (2005), Ghislain et al., (2004) y Ghislain et al. 
(2006).  
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Estos mapas han sido utilizados con mucho éxito para localizar QTLs asociados, al 
período de reposo de los tubérculos (Freyre et al., 1994, van der Berg et al., 1996b),  
tuberización (van der Berg et al., 1996a), y contenido de ácido abscísico relacionado con 
el período de reposo del tubérculo (Simko et al., 1997).  En la tabla 3-2 se puede 
observar que el GL VIII presentó una mayor longitud con 78,6 cM y conformado por ocho 
marcadores, todos de tipo microsatélite reportados previamente en el cromosoma ocho. 
Asimismo, se observa al GL VI con la menor longitud 13,8 cM y con dos marcadores tipo 
SSR.  
El GL I presentó una longitud de 27,5 cM, lo componen dos marcadores microsatelites: 
STM 1029 y STM1049, cuya ubicación también fue reportada en el cromosoma uno por 
Milbourne, (1998); Ghislain et al. (2004) y Ghislain et al. (2006). en S. tuberosum y Grupo 
Phureja (Figura, 3-3).  
En el GL II se anclaron cuatro marcadores microsatelites (Stl 024, StI 052, STM 1072 y 
STM 2022), con una longitud de mapa de 65 cM, los cuales han sido reportados en el 
cromosoma dos en S. tuberosum y Grupo Phureja (Feingold et al., 2005, Ghislain et al., 
2004 y Ghislain et al., 2006) (Figura 3-3).  
En el GL III se anclaron cuatro marcadores microsatelites (Stl 013, STG 0018 y dos 
marcadores AFLP: EAGG/MCTG-6, EAGG/MCTG-1), con una longitud de mapa de 76.4 
cM, los cuales han sido reportados en el cromosoma tres en S. tuberosum y Grupo 
Phureja (Feingold et al., 2005, Milbourne et al.,1998) (Figura 3-3). 
El GL  IV presentó una longitud 44.9 cM, los cuatro marcadores SSR (Stl 001, STM 1002, 
StI 012 y ST13ST) que han sido reportados en los cromosomas cuatro en S. tuberosum y 
Grupo Phureja (Feingold et al., 2005, Ghislain et al., 2006 y Shan et al., 2011) (Figura 3-
3).  
En el GL V, con una longitud de 49,9 cM, se ubicaron tres microsatelites (STG 009, 
EAAC/MCAC-4 y EAAC/MCAC-124) que se encuentran reportados dentro del 
cromosoma V en S. tuberosum y Grupo Phureja (Milbourne et al., 1998) (Figura 3-3). 
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Figura 3-3. Mapa de ligamiento para la población 08-028 {S. bukasovii x S. tuberosum 
Grupo Phureja (Criolla Guaneña)}. Localización de marcadores SSR y AFLP y ubicación 
de QTL para rendimiento (barra verde) y período de reposo de tubérculo (barra roja). 
En el GL VI, con una longitud de 13,8 cM, se anclaron dos marcadores microsatelites Stl 
021 y STM 0019a, estos marcadores han sido reportados en el cromosoma seis  en S. 
tuberosum y Grupo Phureja (Feingold et al., 2005, Ghislain et al., 2004 y Ghislain et al., 
2006). 
En el GL VII, con una longitud de 64,7 cM, se anclaron cuatro marcadores microsatelites 
Stl 033, Stl 042, STM 0031 y STM 1003. Este grupo de marcadores han sido reportados 
en el cromosoma VII en S. tuberosum y Grupo Phureja (Feingold et al., 2005, Ghislain et 
al., 2004 y Ghislain et al., 2006) (Figura 3-3). 
El GL VIII, con una longitud de 78,6 cM, lo componen ocho marcadores microsatelites: Stl 
003, Stl 022, STM 1016, STM 1104, STM 1105, STGBSSa, STGBSSb y STWAX-2, cuya 
ubicación ha sido reportada en el cromosoma VIII en S. tuberosum y Grupo Phureja 
(Feingold et al., 2005, Ghislain et al., 2004, Ghislain et al., 2006 y Milbourne et al., 1998).  
106 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
El GL IX reunió un conjunto de tres marcadores microsatelites (Stl 057, STM 1051 y STM 
3012), cuya ubicación ha sido reportada en el cromosoma IX en S. tuberosum y Grupo 
Phureja (Feingold et al., 2005, Ghislain et al., 2004 y Ghislain et al., 2006). Este grupo 
presentó una longitud de 54,8 cM (Figura 3-3). 
En el GL XI, presentó una longitud de 44,9 cM, se ubicaron tres marcadores 
microsatelites Stl 018, Stl 028 y Stl 046. Este grupo de marcadores reporta su ubicación 
en el cromosoma XI en S. tuberosum y Grupo Phureja (Feingold et al., 2005) (Figura 3-3, 
Tabla 3-4). 
En GL XII se anclaron tres marcadores (STM 0003, EAAC/MCAC-40 y EAAC/MCAC-43), 
cuya ubicación ha sido reportada en el cromosoma XII en S. tuberosum y Grupo Phureja 
(Ghislain et al., 2004 y Ghislain et al., 2006). Este GL presentó una longitud de mapa de 
46,3 cM, (Figura 3-3). 
De acuerdo a los resultados obtenidos por el programa One Map, para el mapeo de loci 
en estudio se encontró que 34 SSR fueron ubicados dentro del mapa, los cuales han sido 
ubicados y reportados  previamente  en trabajos similares utilizando poblaciones 
silvestres, nativas y cultivadas de papa por Bonierbale et al. (1998); Feingold et al. 
(2005); Ghislain et al. ( 2004);  Ghislain et al. (2006); Freyre et al. (1994); Tanksley et al. 
(1996); van den Berg et al. (1998); Milbourne et al. (1998); Bradshaw et al.(1998); 
Gebhardt et al., 2001). Estos mapas han sido utilizados para localizar QTL asociados con 
el contenido de ácido abscísico relacionado con el período de reposo (Simko et al., 
1997). 
Con este tipo de segregación de los parentales heterocigotos se construyó un mapa de 
ligamiento, el orden lineal de los marcadores empleados fue altamente consistente por  
los reportado en  mapas previos citados anteriormente, aunque  en las distancias de se 
observaron variaciones  que  fueron consistentes para la mayoría de los casos, lo cual 
puede ser explicado por el empleo de diferentes especies en la población de mapeo al 
utilizar  una población proveniente de un cruzamiento interespecífico, confirmando lo 
planteado por Bonierbale et al. (1988) y  Tanksley et al. (1992). El cubrimiento del mapa 
fue bajo, si se compara con mapas reportados por otros autores, debido posiblemente a  
que solo el 59,6  % de los marcadores polimórficos encontrados  se lograron ubicar 
dentro de los grupos de ligamiento conformados.   
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Análisis de QTL 
Empleando el programa QTL Cartographer v 2.5 se ubicaron siete QTL para las dos 
características en estudio.  La figura 3-3 presenta en barras la localización de los QTL 
detectados para las características rendimiento y período de reposo, en las figuras 3-4 y 
3-5 se ubicaron los QTL con su respectivo LOD en la gráfica superior y en la gráfica 
inferior permite ver la aditividad del rasgo indicando el aporte de cada parental en el QTL 
encontrado.  
La Tabla 3-3 muestra para cada QTL detectado el GL, el marcador asociado, la posición 
del QTL en cM dentro del GL, el LOD obtenido, el parental, el efecto de tipo aditivo y su 
dirección (positivo o negativo) encontrado para los QTL y el porcentaje de la varianza 
fenotípica explicada por el QTL (R2). Los loci significativos en estos QTL fueron 
segregados por ambos parentales, siendo regiones del genoma importantes asociadas a 
cada uno de los rasgos en estudio y que pueden ser valiosos candidatos para 
introgresión  de alelos de interés asistido por marcadores moleculares. 
Se consideró que existía un QTL donde quiera que las proporciones de máxima 
verosimilitud (LR, iniciales en inglés de “Likelihood Ratio”) fueran significativas para el  
análisis combinado en los diferentes ambientes de evaluación.  
 
Tabla 3-3. Resultados de los QTL localizados para la población en estudio para los 
rasgos de rendimiento y período de reposo en tubérculos de papa. 
 
Rasgo 
 
GL 
 
Marcador 
 
Posición 
(cM) 
LR 
 
Aditividad 
 
Dominancia R2(%) 
 
Rendimiento 
3 STG 018 0,252 19,54 -0,2072 -0,4817 13,6 
4 STM 1002 0,273 15,29 -0,1793 -0.1576 6,5 
4 StI 012 0,373 14,02 -0,1712 -0,1677 5,9 
5 STG 012 0,160 22,45 -0,2247 -0,2031 7,0 
Período de  
reposo 
3 StI 013 0,010 183,39 -0,4952 0,5573 97,9 
7 StI 033 0,551 178,91 0,0138 -1,042 10,5 
8 STM 1104 0,325 177,12 0,0070 -1,045 90,2 
GL (Grupo de ligamiento); LR (Likelihood Ratio); R2 (Coeficiente de determinación). 
 
También se calcularon los valores de aditividad y dominancia para cada QTL obtenido 
(Tabla 3-3). Los valores negativos en los efectos aditivos estimados, significan que el 
efecto de sustitución de un alelo asociado a un bajo rendimiento proveniente del 
progenitor silvestre, mientras para el período de reposo más corto  asociado al  
progenitor cultivado, lo cual tiende a reducir el rendimiento y el período de reposo, 
respectivamente para esos loci.  Por su parte, los valores negativos en los estimados de 
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dominancia indican que el promedio de los heterocigotos,  reduce el rendimiento o 
período de reposo en comparación con la media de los dos homocigotos.  
El coeficiente de determinación (R2) se calculó como una medida del grado en que cada 
QTL explica la varianza fenotípica del carácter. Los R2 se estimaron mediante análisis de 
regresión múltiple, de manera particular para cada posible QTL (Tabla 3-3).  La cantidad 
de variación fenotípica para rendimiento estuvo explicada por la significancia del 
marcador, con rangos que oscilaron entre 5,9 y 13,6 para el período de reposo, se 
observó un rango que varío entre 10,5 a 97,9 %.  Lo que explica que se está ganando 
poco para el rasgo de rendimiento, debido a un efecto del progenitor silvestre, mientras 
para período de reposo se presenta una disminución  en días a brotación, debido a un 
efecto dominante proveniente del progenitor cultivado. 
 
QTL para rendimiento 
Se  identificaron cuatro QTL asociados con el rendimiento localizado en los GL  III, IV 
(dos) y V. Para el rasgo rendimiento la asociación con el marcador que presentó mayor 
porcentaje de variación explicando el 13% aportado por el parental silvestre S. bukasovii, 
ubicado en el GL III. En el GL IV se presentaron dos QTL asociados a este mismo rasgo 
que explican el 6 y 5% de la variación fenotípica aportada por el parental cultivado Criolla 
Guaneña.  
Además se encontró en el GL V un QTL con una variación de 7% para el rasgo de 
rendimiento aportada por el parental cultivado Criolla Guaneña. Este resultado fue 
similar a los reportados  por Shan et al. (2011), quienes en una población de papa 
diploide identificaron solo un  QTL asociado con el rendimiento del tubérculo en el 
cromosoma V con una variación genética del 12,3%.  
Asimismo, coincide con los resultados reportados por Bradshaw et al. (2008) quienes 
encontraron dos QTL asociado a rendimiento en los cromosomas I y VI; mientras Li et al. 
(2008) identificaron un QTL de menor importancia para rendimiento en el cromosoma V, 
utilizando mapeo por asociación. Los resultados anteriores corresponden a estudios a 
nivel tetraploide y este nuevo resultado corrobora lo encontrado en este estudio para los 
GL III, IV y V en una población diploide a partir del cruzamiento entre el parental silvestre 
y un cultivar mejorado.  
A su vez los resultados obtenidos coinciden solo para los GL V, con los  reportados por 
Schäfer-Pregl et al. (1998), quienes reportaron QTL, para rendimiento en los 
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cromosomas I, II, V, VI, VII, VIII, X y XII, sin embargo, afirman que los datos que no 
fueron consistentes para todos los ambientes de evaluación. 
A su vez, McCord et al. (2011), detectaron  QTL para rendimiento localizados en los 
cromosomas II, V, VI y VIII y un nuevo QTL en el cromosoma III,  el cual coincide con el 
reportado para este estudio, para una población de 160 individuos tetraploides del 
cruzamiento entre el cv Atlantic y la línea avanzada de mejoramiento B1829-5, afirmando 
que el mapeo y modelación para características complejas como rendimiento pueden ser 
mejorados en materiales tetraploides mediante el uso de SNPs.  
Estos resultados también coinciden con los reportados por Bryan (2011) para  el  GL IV, 
afirmando,  que la mayoría de QTL para producción de tubérculo, están ligados con QTL 
para el contenido de almidón en tubérculo, indicando que los mismos factores genéticos 
pueden estar actuando sobre estos rasgos.  
Li et al. (2005, 2008), describieron marcadores individuales que explicaron hasta el 12% 
de la variación total y, dependiendo del rasgo, de seis a diez marcadores explicaron entre 
el 26% (rendimiento de tubérculo) y 55%(contenido de almidón en tubérculo) de la 
variación total en papa. En el mismo sentido Li et al. (2010) y Li et al. (2013) reportaron 
interacciones epistáticas entre los alelos candidatos del gen para el contenido de almidón 
en tubérculo y rendimiento de almidón.  
En general, los mapas de ligamiento y análisis de QTL en autotetraploides son más 
difíciles en comparación con las especies diploides. El uso de población de mayor 
tamaño es necesario para un adecuado muestreo de combinaciones alélicas, y se 
requiere el empleo de más marcadores para proporcionar una cobertura adecuada de los 
cromosomas homólogos. Para Bryan, (2011) el uso de parentales altamente 
heterocigotos (diploides o tetraploides) para la construcción del mapa puede afectar 
adversamente la calidad y precisión de los mapas de ligamiento y esto a su vez puede 
afectar la resolución y efectividad del análisis de los QTL realizado. 
El mayor número de QTL reportados para los cultivares de tipo andígena y tuberosum, 
puede estar asociado a que durante los procesos de selección y recombinación a través 
del tiempo,  se han seleccionado tubérculos de mejor sabor con  mayor número y mejor 
tamaño, coincidiendo por lo anteriormente expuesto por Bradshaw (2007), lo que facilitó 
la piramidización de genes mayores asociados con el rendimiento.  Se considera que 
esta puede ser una de las razones por las cuales las papas tipo Andigena se convirtieron 
en la forma más ampliamente cultivada en América del Sur, presumiblemente porque los 
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agricultores las encontraron superiores en rendimiento y otras características, en 
comparación con las papas diploides.  
El haber encontrado un QTL, asociado con el progenitor silvestre S. bukasovii, ratifica 
que posiblemente las papas cultivadas fueron seleccionadas a partir de la especie 
silvestre S. bukasovii, que le dio origen a  S. stenotomum, considerada actualmente  la 
especie de papa diploide cultivada más antigua, la cual habría dado origen a las papas 
tipo Andigena,  para luego dispersarse ampliamente. 
Los efectos aditivos encontrados para el rasgo rendimiento-marcador presentaron 
valores  negativos, asociados posiblemente por el parental cultivado Criolla Guaneña 
(entre -017 a -0.22), (Figura 3-4) esto puede ser interpretado como la variación debida a 
la naturaleza de los parentales con una disminución para este rasgo debido a la 
recombinación con el progenitor silvestre, indicando una reducción del  rendimiento en la 
progenie evaluada. 
El QTL 4-1, asociado  con rendimiento de tubérculo  localizado en el GL IV, se encontró 
asociado a los marcadores SSR (STM 1002 Y Stl 012), con  distancias en cM  de 17,5 a 
27,3 respectivamente. El QTL 4-2, ubicado en el GL IV  se encontró asociado al 
marcador SSR (St13St), con distancia en cM  de 44,9. El QTL 5-1 ubicado en el GL V 
asociado a SSR(STG 009) con distancia en cM de 25  (Figura 3-3), dichos marcadores 
puede ser empleados a futuro en selección asistida por marcadores asociados con el 
período de reposo en tubérculo. Asimismo es necesario identificar otros marcadores 
ligados a el que tengan interés en otros rasgos de importancia agronómica.  
El QTL ubicado en el GL III, aportado por el parental silvestre S. bukasovii, es el primero 
reportado para una especie silvestre asociada con el origen de los cultivares modernos 
de papa,  lo cual corrobora, que aunque las especies silvestres no expresan potenciales 
de rendimiento considerables, si poseen alelos asociados al rendimiento, que cuando se 
recombinan con cultivares mejorados expresando un mayor potencial de rendimiento,  
siendo esto una de los aportes de las selección y piramidización de genes que dieron 
origen a las variedades modernas después de consecutivos ciclos de selección y 
recombinación en diferentes lugares y tiempos. 
Estos resultados refuerzan lo planteado por Swamy y Sarla (2008), quienes  han 
compilado información donde reportan el uso exitoso de diferentes especies silvestres en 
el mejoramiento de varios cultivos dentro de los que se destacan caña de azúcar, tomate 
y avena. El contenido de azúcar, número de granos y peso de los frutos, respectivamente 
fueron mejorados mediante el uso de especies silvestres con el apoyo  de mejoramiento 
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asistido por marcadores moleculares. El rendimiento en caña de azúcar (Sachharum 
officinarum) se incrementó cerca de un 50 % realizando cruzamientos con la especie 
silvestre (S. spontaneum)   y retrocruzamientos con S. officinarum (proceso conocido 
como la nobilización de las cañas). El potencial de rendimiento en la avena cultivada 
(Avena sativa), se incrementó entre un cuatro a 7% por el cruzamiento con la especie 
silvetre A. sterilis). Líneas derivadas de cruzamientos con especies silvestres de tomate 
con frutos verdes pequeños produjeron progenies con frutos rojos y grandes  con un 
incremento significativo en el peso del fruto. Cruces con Tripsacum un pariente silvestre 
de maíz ayudó a mejorar el rendimiento en variedades populares, el rendimiento en 
garbanzo (Cicer arietinum), se incrementó  por el cruzamiento con especies silvestres de 
C. eichinospermum, adicionalmente, ganancias en rendimiento utilizando  especies 
silvestres también han sido reportados  en trigo, avena, cebada sorgo y maíz. 
 
Figura 3-4. Análisis de QTL por mapeo por intervalo compuesto para 11 GL evaluados 
por rendimiento. Valores superiores a 2,5 de LOD, indican una asociación 
estadísticamente significativa entre el marcador y el rendimiento. 
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QTL para período de reposo 
Se identificaron tres QTL asociados al período de reposo localizados en GL  III, VII  y VIII, 
en el GL III explicado por el 97% de la variación fenotípica aportada por el parental 
cultivado Criolla Guaneña, siendo el mayor porcentaje. En el GL VIII se identificó un QTL 
con 90% de variación para este rasgo aportado por el parental silvestre S. bukasovii. 
También se encontró un QTL en el GL VII con un aporte de variación del 10% aportada 
por el parental silvestre S. bukasovii.  
Estos resultados coinciden  con los reportados por  Freyre et al. (1994), quienes  
reportaron tres  QTL que explican un 57.5% de la variación fenotípica para el período 
de reposo, localizados en los cromosomas III, VII y VIII en una población de 110 
individuos  del cruzamiento  de un híbrido entre S. chacoense por  un haploide de S. 
tuberosum y utilizando como progenitor masculino un clon de S. phureja, pero no 
coincidieron con los reportados para los cromosomas II, IV, V, posiblemente por ser 
poblaciones con diferente fondo genético.  
El presente resultado coincide para el cromosoma VII con el descrito por Simko et al. 
(1997), quienes reportaron tres loci distintos en los cromosomas II, IV, y VII, asociados a 
la variación en contenido del ABA y relacionados con el período reposo en una población 
retrocruzada derivada de S. tuberosum (2x) por (S. berthaultii),  sugiriendo una 
asociación entre el contenido de ABA y el período de reposo del tubérculo.  
Adicionalmente, van der Berg et al. (1996), encontraron relación entre la  fisiología de la 
tuberización y el período de reposo, en el mismo sentido, Ewing et al. (2004), plantearon 
la relación entre el período de reposo en tubérculo y contenido de ácido absícico. 
Ewing et al. (2004), encontraron diez loci de caracteres cuantitativos asociados con la  
habilidad de tuberización bajo días largos y ocho loci para reposo,  en una población 
diploide segregante derivada de un híbrido entre S. tuberosum (2n) y S. berthaultii que 
fue retrocruzado a un haploide diferente de S. tuberosum.  En la misma población 
encontraron uno o más loci de caracteres cuantitativos para poliaminas, ácido abscísico, 
ácido tuberónico, glucósido de ácido tuberónico, zeatina ribósido y giberelina A1. Algunos 
loci para los caracteres cuantitativos de las hormonas coincidieron con los loci de 
tuberización y/o reposo. 
Por ser el período de reposo  una característica  de desarrollo que confiere una ventaja 
en la  supervivencia de la planta y relacionado con varios procesos fisiológicos y 
hormonales como se menciona anteriormente su patrón de herencia es complejo, dada la 
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complejidad genética del control del período de reposo, es probable que los procesos 
fisiológicos que regulan la progresión del reposo  sean igualmente complejos.  
Un efecto de tipo aditivo de -0,49 asociado al rasgo de período de reposo puede ser 
interpretado como la variación en días del período de reposo con una disminución en 
número de días a brotación o pérdida del período de reposo al utilizar el parental 
masculino (Criolla Guaneña) en el cruzamiento y la tendencia negativa del valor, lo que 
indica pérdida de días de período de reposo con respecto al parental silvestre (S. 
bukasovii). De la misma manera, los otros dos efectos aditivos (0.007 y 0.013) son bajos 
pero de carácter positivo lo cual indica una variación del rasgo hacia un mayor tiempo del 
período de brotación (Tabla 3-3).  
El Grupo Phureja, presenta  ausencia de período de reposo del tubérculo  con respecto a  
S. bukasovii y contribuye con genes dominantes para la ausencia de reposo  en el 
tubérculo, ratificando lo planteado por Freyre et al.  (1994), en el sentido que la ausencia 
de período de reposo en S. phureja es un carácter dominante y bien marcado en la 
generación F1, en contraste con S. bukasovii, que presenta mayor período de reposo. 
Por esta razón, la influencia de S. phureja en el origen de S. andigena se considera poco 
probable (Sukhotu y Hosaka, 2006)  Huamán y Spooner (2002) incluyeron a la subsp. 
goniocalyx dentro del Grupo Stenotomum, mientras que el Grupo Phureja, fue clasificada 
en un grupo diferente debido a su ausencia de período de reposo, finalmente, Sponner et 
al. (2007), agruparon a todas las papas andinas, independientemente de su ploidía, como 
S. tuberosum Grupo Andigena. 
El QTL 3-1, asociado al período de reposo localizado en el GL III, se encontró 
fuertemente asociado a los marcadores SSR (Stl 013, STG 018), con  distancias en cM  
de 0,0 a 2,2 respectivamente, El QTL 8-1, ubicado en el GL VIII  se encontró fuertemente 
asociado a los marcadores SSR (STWAX-2, STM 1104 y STGBSSb), con distancias en 
cM  de 31,5, 34,2 y 35,3 respectivamente (Figura 3-3), dichos marcadores puede ser 
empleados a futuro en selección asistida por marcadores asociados con el período de 
reposo en tubérculo. Asimismo es necesario identificar otros marcadores ligados a el que 
tengan interés en otros rasgos de importancia agronómica.  
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Figura 3-5. Análisis de QTL por mapeo por intervalo compuesto para lós 11 grupos de 
ligamiento evaluados por período de reposo. Valores superiores a 2,5 de LOD indican 
una asociación estadísticamente significativa entre el marcador y el período de reposo. 
 
En conclusión, fue posible construir un mapa de ligamiento donde se involucró un 
progenitor silvestre S. bukasovii y un diploide cultivado de S. tuberosum Grupo Phureja 
cv. Criolla Guaneña, encontrando cuatro marcadores moleculares asociados a tres QTL 
localizados  en los GL IV y V, asociados con rendimiento de tubérculo y cinco   
marcadores moleculares asociados fuertemente a tres QTL localizados  en los GL III y 
VIII,  asociados con período de reposo en tubérculo. Esta información es básica para 
futuros estudios genéticos con la especie S. bukasovii, tanto para las características 
asociadas con el período de reposo como para otras  características asociadas con los 
procesos evolutivos de la papa cultivada. 
La probabilidad de seleccionar genotipos superiores para características poligénicas que 
presentan baja heredabilidad y que están reguladas por la acción  de muchos genes, 
como el rendimiento, la selección asistida por marcadores sería una estrategia valiosa 
para identificar genotipos superiores en estados iniciales de selección e  incrementar en 
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menor tiempo la ganancia por selección. Esta condición para el período de reposo no 
sería tan importante, teniendo en cuenta que a pesar de ser una característica compleja 
es fácil de evaluar fenotípicamente, después de cosecha en un período no mayor de 
cuatro meses se tendría un resultado confiable.   
A pesar que  las ventajas teóricas que ofrece la Selección Asistida por Marcadores, la 
posibilidad de tener errores en la estimación de los QTL y los costos asociados a una 
buena genotificación e interpretación de los resultados, en muchos casos específicos 
para las poblaciones de evaluación,  la diferencia de los costos generados  para  los 
ensayos con marcadores moleculares y las evaluaciones  fenotípicas en campo, pueden 
desequilibrar éstas ventajas.   
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4. Conclusiones y Recomendaciones 
Como resultado del cruzamiento de parentales diploides silvestres y cultivados 
contrastantes se observó alta variabilidad en la población segregante, lo que permitió 
ampliar la base genética y  generar nuevas fuentes de variación para seleccionar 
genotipos superiores o progenitores  que se deben involucrar en los programas de 
fitomejoramiento. Los valores fenotípicos para el rendimiento oscilaron entre 0,1246 
hasta 0,6575 kg.planta-1, mientras la gravedad específica varió entre 1,070 y 1,134; lo 
que indica alta variabilidad para los caracteres evaluados, características que los 
destacan como genotipos superiores para ser incluidos en programas de selección 
recurrente y cruzamientos, buscando el mejoramiento simultáneo para las dos variables 
de interés agronómico. 
La estimación de la heredabilidad para el rendimiento osciló entre 0,11 para la selección 
familiar/individual hasta 0,27 para la selección familiar, valores  de  la heredabilidad para 
el rendimiento por planta  se pueden considerar bajos, independiente del método de 
selección empleado, indicando que el carácter está regulado posiblemente por efectos  
no aditivos con alto  efecto ambiental. Mientras que, la estimación de la heredabilidad 
para la gravedad específica presentó una variación entre 0,61 para la selección familiar/ 
individual y 0,75 para la selección familiar, los valores  considerados  altos por lo cual se 
intuye que es un rasgo altamente heredable, en los dos casos las características se 
pueden mejorar mediante métodos adecuados de selección.  
El análisis de varianzas constituye una alternativa valiosa para obtener información de  
efectos genéticos, especialmente cuando se tiene un número grande de familias, siendo  
la unidad básica de investigación  las  familias de HC  que involucró como progenitores  
especies silvestres, genotipos nativos y mejorados.  
Los individuos con mayor grado de parentesco fueron más parecidos entre sí que 
aquellos no relacionados, condición que permitió  la partición de la variación genética 
total de la población en dos componentes fundamentales: la variación entre y dentro de 
familias, cada familia se caracterizó por sus respectivas medias y varianzas, 
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considerando  la  varianza ambiental, como la varianza entre las medias de cada una de 
las familias evaluadas este tipo de familias, una gran proporción de la variación aditiva de 
la población está contenida dentro de las familias y sólo una fracción se expresa como 
diferencias entre familias. 
El rendimiento tanto en papa a nivel diploide presentó valores bajos para la heredabilidad 
lo que dificulta tener avances rápidos por selección. Sin embargo, el mejoramiento a nivel 
diploide puede facilitar la eliminación de alelos indeseables y ofrece una buena 
oportunidad para transferir genes de interés agronómico de nivel diploide a tetraploide 
Para el rendimiento al utilizar una proporción de selección del 10% se espera tener una 
ganancia genética entre 0,043 y 0,073 kg.planta-1; mientras para la gravedad específica 
entre 0,012 y 0,015. que en la medida que es más exigente  la proporción de selección  
utilizada, se tiene un avance genético por selección mayor, sin embargo, la posibilidad de 
eliminar genotipos superiores  en estados iniciales de selección también puede ser 
mayor, en los dos casos se recomienda utilizar la selección individual por considerarse la 
más sencilla de realizar.   
El período de reposo del tubérculo, presentó alta variabilidad en la población evaluada, 
presentando valores que oscilaron entre 15,9 días para los testigos Criolla Colombia 
hasta 74,7 días para la familia 09-004, encontrando diferencias estadísticamente 
significativas entre familias.  
El valor de la heredabilidad para los diferentes métodos de selección osciló entre 0,87 y 
0,93, presentando un alto efecto genético de tipo aditivo, la población presentó un 
marcado sesgo hacia menor período de reposo, confirmando que el Grupo Phureja 
contribuye con genes dominantes asociados a la ausencia de período de reposo, con un 
efecto bien marcado en la generación F1.  
Al utilizar una proporción de selección del 10%, y aplicando los métodos de selección 
individual, familiar y masal se espera obtener respectivas reducciones de 17,6, 18,2 y 25 
días en el período de reposo. Esta posibilidad resulta interesante en la medida que al 
emplear el Grupo Phureja en el mejoramiento de la papa a nivel diploide y tetraploide se 
puede reducir significativamente el período de reposo del tubérculo. 
S. phureja se convierte en un grupo importante para el mejoramiento y desarrollo de 
nuevas variedades de papa, debido a ser fuente de genes asociados con diferentes 
características de importancia agronómica como rendimiento, gravedad específica y 
reducción en el período de reposo, condición deseable en el mejoramiento genético de la 
papa bajo condiciones de los andes, donde el cultivo de la papa se desarrolla a lo largo 
Conclusiones y recomendaciones 127 
 
del año y existe una preferencia marcada en el consumo de papa fresca y la posibilidad 
de realizar  un mayor número de ciclos de cultivo por unidad de tiempo.  
Se probaron  174 SSR y se identificaron 57 marcadores microsatelites polimórficos, con 
un número de alelos por locus que varió entre dos y cuatro, para un número total de 120 
alelos hallados en la población, los cuales han sido reportados por otros estudios previos 
De las 64 combinaciones de cebadores AFLP evaluadas para cuatro individuos, nueve 
mostraron una alta proporción de loci polimórficos y reproducibles  
Con este tipo de segregación de los parentales heterocigotos se construyó un mapa de 
ligamiento, el orden lineal de los marcadores empleados fue altamente consistente por  
los reportado en  mapas previos citados anteriormente, aunque las distancias de mapeo  
fueron consistentes para la mayoría de los casos, lo cual puede ser explicado por el 
empleo de diferentes especies en la población de mapeo 
Con los 34  marcadores SSR polimórficos  y seis marcadores AFLP, se construyó el 
mapa de ligamiento, fueron  ubicados 11 grupos de ligamiento (GL),  de 12 posibles  que 
corresponde al  número haploide de cromosomas de estas especies de Solanum,  con 
una longitud total de 566,8 cM, longitud promedio por GL de 51,52 cM y una distancia 
promedio entre marcadores de 14,41 cM.  No se presentó asociación para el cromosoma 
10, debido posiblemente, a que el programa no encontró marcadores para asociar en 
éste GL.  
Se  identificaron cuatro QTL asociados con el rendimiento localizado en los GL  III, IV 
(dos) y V. Para el rasgo rendimiento la asociación con el marcador que presentó mayor 
porcentaje de variación explicando el 13% aportado por el parental silvestre S. bukasovii, 
ubicado en el GL III. En el GL IV se presentaron dos QTL asociados a este mismo rasgo 
que explican el 6 y 5% de la variación fenotípica aportada por el parental cultivado Criolla 
Guaneña. 
El haber encontrado un QTL, asociado con el progenitor silvestre S. bukasovii, ratifica 
que posiblemente las papas cultivadas fueron seleccionadas a partir de la especie 
silvestre S. bukasovii, que le dio origen a  S. stenotomum, considerada actualmente  la 
especie de papa diploide cultivada más antigua, la cual habría dado origen a las papas 
tipo Andigena,  para luego dispersarse ampliamente. 
El QTL 4-1, asociado  con rendimiento de tubérculo  localizado en el GL IV, se encontró 
asociado a los marcadores SSR (STM 1002 Y Stl 012), con  distancias en cM  de 17,5 a 
27,3 respectivamente. El QTL 4-2, ubicado en el GL IV  se encontró asociado al 
marcador SSR (St13St), con distancia en cM  de 44,9. El QTL 5-1 ubicado en el GL V 
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asociado a SSR(STG 009) con distancia en cM de 25. Dichos marcadores puede ser 
empleados a futuro en selección asistida por marcadores asociados con el período de 
reposo en tubérculo.  
El QTL ubicado en el GL III, aportado por el parental silvestre S. bukasovii, es el primero 
reportado para una especie silvestre asociada con el origen de los cultivares modernos 
de papa,  lo cual corrobora, que aunque las especies silvestres no expresan potenciales 
de rendimiento considerables, si poseen alelos asociados al rendimiento, que cuando se 
recombinan con cultivares mejorados expresando un mayor potencial de rendimiento. 
Se identificaron tres QTL asociados al período de reposo localizados en GL  III, VII  y VIII, 
en el GL III explicado por el 97% de la variación fenotípica aportada por el parental 
cultivado Criolla Guaneña, siendo el mayor porcentaje. En el GL VIII se identificó un QTL 
con 90% de variación para este rasgo aportado por el parental silvestre S. bukasovii. 
También se encontró un QTL en el GL VII con un aporte de variación del 10% aportada 
por el parental silvestre S. bukasovii.  
El QTL 3-1, asociado al período de reposo localizado en el GL III, se encontró 
fuertemente asociado a los marcadores SSR ( Stl 013, STG 018), con  distancias en cM  
de 0,0 a 2,2 respectivamente, El QTL 8-1, ubicado en el GL VIII  se encontró fuertemente 
asociado a los marcadores SSR (STWAX-2, STM 1104 y STGBSSb), con distancias en 
cM  de 31,5, 34,2 y 35,3 respectivamente, dichos marcadores puede ser empleados a 
futuro en selección asistida por marcadores asociados con el período de reposo en 
tubérculo.  
Fue posible construir un mapa de ligamiento donde se involucró un progenitor silvestre S. 
bukasovii y un diploide cultivado de S. tuberosum Grupo Phureja cv. Criolla Guaneña, 
encontrando cuatro marcadores moleculares asociados a tres QTL localizados  en los GL 
IV y V, asociados con rendimiento de tubérculo y cinco   marcadores moleculares 
asociados fuertemente a tres QTL localizados  en los GL III y VIII,  asociados con período 
de reposo en tubérculo. Esta información es básica para futuros estudios genéticos con 
la especie S. bukasovii, tanto para las características asociadas con el período de reposo 
como para otras  características asociadas con los procesos evolutivos de la papa 
cultivada. 
La selección de genotipos superiores en el mejoramiento tradicional en papa para 
características cuantitativas se realiza principalmente mediante selección fenotípica, por 
lo cual es necesario desarrollar marcadores genéticos validados para la identificación y 
mapeo de los genes implicados con estas características de interés agronómico. Es 
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importante desarrollar marcadores moleculares ligados y adecuados asociados a 
características de interés, por lo cual se deben desarrollar marcadores moleculares 
asociados con el rendimiento, así como otras características de importancia agronómica, 
de poscosecha y procesamiento industrial, para reducir los ciclos de selección y 
drásticamente el número de genotipos a ser evaluados en ensayos de campo para luego 
ser multiplicados.  
Asimismo, es necesario profundizar en el conocimiento de los factores asociados a la 
inducción de la tuberización, desarrollo de los tubérculos, período de reposo y pérdida del 
período de reposo,  metabolismo de los azúcares y el almidón, teniendo en cuenta su 
interacción compleja con las condiciones ambientales y la diversidad de mecanismos 
hormonales, enzimáticos y moleculares que regulan este sistema en la zona ecuatorial. 
En futuros trabajos en papa criolla es importante identificar los procesos bioquímicos que 
regulan la biosíntesis y la actividad de las hormonas durante la inducción y el desarrollo 
de los tubérculos, para conocer los mecanismos responsables de esta actividad y poder 
explicar la razón de la ausencia del período de reposo. Es posible que en tubérculos de 
papa criolla esta característica esté relacionada con un desbalance en el equilibrio ABA-
citoquininas, debido a que en la fase final del desarrollo del follaje se sintetizan en mayor 
cantidad los inductores del período de reposo y la cosecha se realiza con el follaje verde 
antes de alcanzar su senescencia.  
El desafío en el futuro es determinar cuáles factores ambientales, genéticos y 
hormonales controlan la tuberización y la progresión del período de reposo en los 
tubérculos de la papa criolla, por ser un cultivo de interés estratégico para Colombia que, 
por efecto del termo-fotoperiodo, sólo tuberiza en las condiciones de las montañas alto-
andinas.  
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Anexos:  
Anexo 1-1: Estimativa de Bayes (EB), intervalo de alta probabilidad a posteriori al 90% 
para la media del rendimiento por planta (kg.planta-1) para 25 familias de HC. 
Familia o 
cultivar 
Estimativa 
de Bayes 
Error 
estándar 
Límite 
inferior 
Límite 
superior 
P  5 
superior 
P 5 
inferior 
08-041 0,557 0,029 0,512 0,604 0,903 0,000 
08-039 0,554 0,028 0,510 0,598 0,874 0,000 
Cr. Latina 0,657 0,155 0,403 0,914 0,819 0,004 
Cr.Galeras 0,580 0,157 0,316 0,830 0,656 0,015 
Cr.Colombia 0,565 0,156 0,309 0,822 0,621 0,018 
08-056 0,504 0,031 0,456 0,553 0,296 0,000 
08-004 0,489 0,043 0,417 0,549 0,170 0,000 
08-052 0,491 0,029 0,445 0,538 0,150 0,000 
08-042 0,486 0,032 0,439 0,536 0,144 0,000 
Cr.Guaneña 0,352 0,151 0,103 0,599 0,132 0,222 
08-044 0,391 0,080 0,260 0,525 0,048 0,032 
08-051 0,473 0,041 0,403 0,525 0,046 0,000 
08-046 0,454 0,031 0,410 0,502 0,035 0,000 
08-054 0,461 0,031 0,414 0,513 0,029 0,000 
09-002 0,437 0,025 0,399 0,477 0,006 0,000 
08-055 0,427 0,030 0,378 0,475 0,001 0,000 
08-048 0,429 0,041 0,356 0,481 0,000 0,001 
08-045 0,287 0,048 0,207 0,365 0,000 0,186 
08-053 0,365 0,030 0,316 0,411 0,000 0,001 
09-005 0,378 0,027 0,337 0,421 0,000 0,000 
08-040 0,403 0,041 0,333 0,454 0,000 0,004 
08-043 0,342 0,041 0,271 0,397 0,000 0,053 
08-047 0,376 0,028 0,332 0,421 0,000 0,001 
08-049 0,354 0,035 0,298 0,412 0,000 0,008 
09-001 0,364 0,023 0,329 0,399 0,000 0,000 
98-71-26 0,247 0,139 0,016 0,458 0,037 0,485 
98-71-9 0,240 0,137 0,011 0,443 0,032 0,503 
09-003 0,236 0,051 0,154 0,319 0,000 0,533 
08-028 0,176 0,025 0,140 0,214 0,000 0,946 
09-004 0,154 0,023 0,120 0,189 0,000 0,989 
08-001 0,125 0,024 0,086 0,162 0,000 0,999 
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Anexo 1-2: Estimativa de Bayes (EB) e intervalo de alta probabilidad a posteriori al 
90% para la media de la gravedad específica para 25 familias de HC. 
 
Familia 
Estimativa 
de Bayes 
Error 
 estándar 
Límite 
inferior 
Límite 
superior  
P  5 
superior 
P 5 
inferior 
09-004 1,107 0,002 1,104 1,109 1,000 0,000 
08-001 1,105 0,002 1,101 1,107 0,998 0,000 
09-005 1,098 0,002 1,093 1,100 0,731 0,000 
08-028 1,096 0,002 1,092 1,098 0,449 0,000 
Cr.Colombia 1,093 0,010 1,077 1,109 0,378 0,051 
98-71-9 1,092 0,010 1,076 1,107 0,310 0,070 
Cr.Guaneña 1,091 0,010 1,075 1,107 0,307 0,069 
08-048 1,093 0,003 1,090 1,098 0,256 0,000 
Cr. Galeras 1,088 0,010 1,072 1,104 0,199 0,129 
Cr. Latina 1,087 0,010 1,071 1,103 0,160 0,167 
98-71-26 1,083 0,010 1,067 1,099 0,073 0,301 
09-001 1,094 0,002 1,090 1,096 0,060 0,000 
08-052 1,092 0,002 1,089 1,095 0,029 0,000 
08-045 1,091 0,003 1,086 1,095 0,024 0,000 
09-002 1,093 0,002 1,088 1,095 0,013 0,000 
08-056 1,091 0,002 1,087 1,094 0,006 0,000 
09-003 1,088 0,003 1,083 1,092 0,006 0,000 
08-054 1,088 0,002 1,085 1,091 0,001 0,000 
08-049 1,087 0,002 1,084 1,090 0,000 0,000 
08-043 1,084 0,002 1,081 1,088 0,000 0,000 
08-055 1,087 0,002 1,084 1,090 0,000 0,000 
08-044 1,077 0,005 1,070 1,085 0,000 0,510 
08-004 1,082 0,002 1,079 1,085 0,000 0,008 
08-039 1,080 0,002 1,077 1,083 0,000 0,056 
08-040 1,078 0,002 1,075 1,081 0,000 0,469 
08-041 1,072 0,002 1,069 1,075 0,000 0,999 
08-042 1,077 0,002 1,074 1,080 0,000 0,637 
08-046 1,078 0,002 1,075 1,081 0,000 0,469 
08-047 1,074 0,002 1,071 1,077 0,000 0,974 
08-051 1,080 0,003 1,076 1,085 0,000 0,090 
08-053 1,087 0,002 1,083 1,090 0,000 0,002 
 
Anexo 2-1: Estimativa de Bayes (EB) e intervalo de alta probabilidad a posteriori al 
90% para la media del período de reposo del tubérculo (días) para nueve familias de HC. 
Familia 
Estimativa 
de Bayes 
Error 
estándar 
Límite 
inferior 
Límite 
superior  
P  5 
superior 
P 5 
inferior 
08-001 52,5708 1,0324 50,9218 54,2563 1 0 
08-045 37,8150 1,6345 35,3084 40,5099 1 0 
08-048 31,1433 0,9723 29,5599 32,7128 1 0 
08-049 32,1343 1,2276 30,2585 34,3400 0,7697 0,0778 
08-052 28,2798 0,9764 26,7698 30,0047 0,6929 0,1545 
09-001 30,8872 1,0070 29,2884 32,4310 0,2909 0,3929 
09-002 30,0324 1,0190 28,2680 31,5906 0,1899 0,5374 
09-004 74,6866 1,1061 72,9877 76,5853 0,0566 0,8394 
09-005 32,1954 0,9606 30,7667 33,8976 0 0,9980 
Cr.Colombia 15,8671 3,1520 10,6131 20,9646 0 1 
Cr.Guaneña 15,8794 3,1376 11,0864 21,2400 0 1 
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Anexo 3-1: Datos de rendimiento para la población en estudio en Kg.planta-1. 
Genotipo R1 R2 R3 R4 R5  Genotipo R1 R2 R3 R4 R5  Genotipo R1 R2 R3 R4 R5 
S. bukasovii 0,005 0,012 0,068 0,054 0,024  08-028-71 0,013 0,475 0,095 1,192 0,047  08-028-142 0,023 0,645 0,129 0,473 0,196 
Cr. Guaneña - 1,58 0,317 2,496 0,158  08-028-72 0,028 1,23 0,246 1,887 0,188  08-028-143 0,040 1,71 0,342 0,565 0,310 
08-028-1 0,039 0,024 0,140 0,396 0,508  08-028-73 0,039 0,48 0,120 0,444 0,075  08-028-144 0,047 0,285 0,071 0,290 0,073 
08-028-2 0,030 0,046 0,178 0,761 0,148  08-028-74 0,036 0,61 0,122 1,194 0,094  08-028-145 0,040 0,775 0,155 0,321 0,102 
08-028-3 0,022 0,048 0,193 1,042 0,542  08-028-75 0,026 0,75 0,150 2,004 0,209  08-028-146 0,028 0,135 0,027 0,482 0,013 
08-028-4 0,022 - - - -  08-028-76 0,023 0,595 0,119 0,581 0,089  08-028-147 0,011 1,03 0,342 1,015 0,763 
08-028-5 0,026 0,275 0,091 1,680 0,256  08-028-77 0,022 0,89 0,148 0,661 0,241  08-028-148 0,034 0,605 0,200 0,248 0,201 
08-028-6 0,011 - - - -  08-028-78 0,017 0,185 0,037 0,893 0,018  08-028-149 0,019 0,160 0,080 - 0,100 
08-028-7 0,043 0,900 0,180 2,458 0,486  08-028-79 0,015 0,115 0,370 1,378 0,378  08-028-150 0,033 1,29 0,322 1,208 0,513 
08-028-8 0,004 0,235 0,047 1,195 0,235  08-028-80 0,018 0,53 0,176 1,067 0,231  08-028-151 0,018 0,660 0,132 2,042 0,177 
08-028-9 0,038 0,800 0,160 0,168 0,173  08-028-81 0,018 0,535 0,133 0,204 0,165  08-028-152 0,028 0,380 0,076 1,599 0,038 
08-028-10 0,022 0,240 0,048 0,655 0,152  08-028-82 0,030 0,39 0,078 1,843 0,160  08-028-153 0,032 0,410 0,136 0,253 0,113 
08-028-11 0,031 1,58 0,316 2,266 0,270  08-028-83 0,021 1,18 0,236 0,520 0,134  08-028-154 0,029 1,08 0,216 1,336 0,425 
08-028-12 0,049 0,84 0,280 0,229 0,233  08-028-84 0,019 0,65 0,130 1,405 0,196  08-028-155 0,037 0,595 0,119 0,153 0,059 
08-028-13 0,017 0,185 0,061 0,568 0,086  08-028-85 0,021 0,96 0,192 0,264 0,161  08-028-156 0,022 0,195 0,039 0,208 0,054 
08-028-14 0,025 0,300 0,100 0,720 0,288  08-028-86 0,021 0,37 0,074 0,986 0,064  08-028-157 0,016 - - - - 
08-028-15 0,035 0,455 0,226 0,924 0,380  08-028-87 0,020 0,555 0,138 2,102 0,390  08-028-158 0,036 0,305 0,076 0,395 0,112 
08-028-16 0,036 1,35 0,270 2,140 0,282  08-028-88 0,022 0,885 0,177 1,186 0,179  08-028-159 0,017 0,345 0,069 0,067 0,034 
08-028-17 0,009 1,92 0,480 2,105 0,578  08-028-89 0,027 0,785 0,157 1,826 0,305  08-028-160 0,034 0,945 0,189 0,924 0,142 
08-028-18 0,022 0,48 0,096 2,269 0,061  08-028-90 0,024 1,05 0,210 0,528 0,134  08-028-161 0,015 0,085 0,028 0,955 0,023 
08-028-19 0,030 1,20 0,202 0,816 0,230  08-028-91 0,019 0,375 0,075 0,328 0,037  08-028-162 0,009 0,175 0,035 0,528 0,026 
08-028-20 0,028 0,265 0,053 0,890 0,173  08-028-92 0,018 0,765 0,191 1,003 0,296  08-028-163 0,031 0,195 0,065 0,986 0,054 
08-028-21 0,023 2,19 0,438 0,913 0,352  08-028-93 0,033 0,64 0,128 1,814 0,064  08-028-164 0,035 0,365 0,073 0,600 0,036 
08-028-22 0,036 1,81 0,362 1,075 0,239  08-028-94 0,021 0,255 0,085 1,761 0,496  08-028-165 0,017 0,23 0,046 1,673 0,299 
08-028-23 0,024 0,485 0,121 1,810 0,168  08-028-95 0,014 0,395 0,098 - 0,185  08-028-166 0,036 0,225 0,045 0,113 0,070 
08-028-24 0,038 0,81 0,162 1,987 0,081  08-028-96 0,020 1,84 0,368 0,022 0,259  08-028-167 0,012 0,185 0,037 0,312 0,083 
08-028-25 0,030 0,81 0,162 3,047 0,238  08-028-98 0,021 1,02 0,256 0,515 0,276  08-028-168 0,022 0,55 0,137 1,172 0,282 
08-028-26 0,041 0,595 0,119 0,829 0,059  08-028-99 0,024 0,275 0,068 0,487 0,119  08-028-169 0,020 0,75 0,25 1,236 0,208 
08-028-27 0,024 1,50 0,300 1,162 0,169  08-028-100 0,030 0,565 - - -  08-028-170 0,030 0,51 0,102 2,395 0,067 
08-028-29 0,045 1,88 0,376 1,858 0,340  08-028-101 0,024 0,645 0,282 1,185 0,997  08-028-171 0,017 0,495 0,099 0,247 0,352 
08-028-30 0,019 0,600 0,120 0,664 0,383  08-028-102 0,022 1,80 0,129 1,996 0,125  08-028-172 0,015 0,065 0,013 1,090 0,166 
08-028-31 0,041 1,28 0,256 0,929 0,233  08-028-103 0,024 1,01 0,360 0,973 0,496  08-028-173 0,021 0,195 0,039 1,687 0,040 
08-028-32 0,052 0,355 0,071 0,416 0,135  08-028-104 0,021 1,09 0,202 0,960 0,135  08-028-174 0,010 0,155 0,031 0,255 0,019 
08-028-33 0,023 1,10 0,220 0,512 0,249  08-028-105 0,022 0,07 0,218 - 0,203  08-028-175 0,022 0,555 0,111 0,146 0,079 
08-028-34 0,018 0,665 0,133 0,965 0,141  08-028-106 0,019 0,81 0,017 0,057 0,010  08-028-176 0,044 1,07 0,268 1,431 0,272 
08-028-35 0,031 1,63 0,326 1,045 0,388  08-028-107 0,033 0,745 0,162 0,262 0,118  08-028-177 0,030 0,14 0,028 0,052 0,038 
08-028-37 0,053 0,100 0,020 1,676 0,010  08-028-108 0,035 1,26 0,149 0,370 0,131  08-028-178 0,030 0,185 0,037 0,149 0,151 
08-028-38 0,054 1,50 0,300 0,498 0,388  08-028-109 0,022 0,055 0,314 1,147 0,202  08-028-179 0,017 0,305 0,061 0,354 0,184 
08-028-39 0,034 0,205 0,068 0,518 0,056  08-028-110 0,021 1,23 0,011 0,087 0,005  08-028-180 0,066 1,000 0,200 1,245 0,430 
08-028-40 0,038 0,190 0,047 0,223 0,094  08-028-111 0,015 0,45 0,246 1,026 0,265  08-028-181 0,010 0,22 0,073 1,053 0,142 
08-028-41 0,002 - - - -  08-028-112 0,021 1,15 0,090 0,521 0,143  08-028-182 0,008 0,51 0,102 0,309 0,108 
08-028-42 0,028 0,400 0,080 0,205 0,124  08-028-113 0,028 0,835 0,230 2,604 0,301  08-028-183 0,025 0,385 0,096 1,049 0,060 
08-028-43 0,049 1,88 0,376 2,425 0,296  08-028-114 0,019 0,925 0,167 2,321 0,211  08-028-184 0,025 0,17 0,034 1,974 0,017 
08-028-44 0,024 0,345 0,069 0,360 0,034  08-028-115 0,021 0,765 0,185 0,645 0,157  08-028-185 0,016 0,84 0,168 1,968 0,084 
08-028-45 0,014 0,335 0,083 0,137 0,074  08-028-116 0,021 1,58 0,153 0,478 0,091  08-028-186 0,012 0,41 0,082 0,226 0,319 
08-028-46 0,032 1,36 0,272 1,335 0,283  08-028-117 0,029 0,92 0,230 1,761 0,289  08-028-187 0,020 0,215 0,063 1,266 0,031 
08-028-47 0,004 1,48 0,296 2,610 0,335  08-028-118 0,022 0,38 0,076 1,737 0,083        
08-028-48 0,018 0,050 0,012 0,762 0,700  08-028-119 0,026 0,645 0,161 0,808 0,244        
08-028-49 0,022 1,22 0,304 3,241 0,646  08-028-120 0,023 1,33 0,266 1,434 0,339        
08-028-50 0,018 0,375 0,075 1,044 0,150  08-028-121 0,027 0,52 0,104 1,498 0,052        
08-028-51 0,031 1,85 0,370 2,864 0,508  08-028-122 0,037 1,09 0,218 0,114 0,291        
08-028-52 0,021 1,38 0,276 0,768 0,227  08-028-123 0,018 0,69 0,230 0,641 0,191        
08-028-53 0,037 1,25 0,250 1,577 0,125  08-028-124 0,027 0,57 0,142 1,434 0,141        
08-028-54 0,038 0,615 0,123 0,911 0,061  08-028-125 0,029 0,48 0,240 1,482 0,501        
08-028-55 0,020 0,915 0,183 2,354 0,156  08-028-126 0,031 0,68 0,340 1,089 0,589        
08-028-56 0,023 1,48 0,296 1,936 0,198  08-028-127 0,029 0,455 0,151 0,820 0,172        
08-028-57 0,019 0,385 0,077 0,151 0,136  08-028-128 0,020 1,21 0,606 0,828 1,480        
08-028-58 0,027 0,515 0,103 2,020 0,110  08-028-129 0,036 1,77 0,442 0,450 0,533        
08-028-59 0,019 0,795 0,198 1,154 0,483  08-028-130 0,020 1,16 0,232 1,281 0,222        
08-028-60 0,013 1,06 0,212 2,078 0,231  08-028-131 0,026 1,40 0,280 1,589 0,377        
08-028-61 0,026 0,94 0,188 - 0,161  08-028-132 0,029 0,725 0,145 0,339 0,077        
08-028-62 0,029 1,40 0,280 2,984 0,519  08-028-133 0,018 0,545 0,109 1,275 0,054        
08-028-63 0,021 0,275 0,068 0,986 0,042  08-028-134 0,022 0,275 0,068 0,921 0,115        
08-028-64 0,026 1,62 0,324 1,140 0,483  08-028-135 0,037 1,12 0,280 0,870 0,224        
08-028-65 0,010 1,86 0,372 0,472 0,572  08-028-136 0,023 1,13 0,282 1,899 0,242        
08-028-66 0,026 1,93 0,386 2,258 0,277  08-028-137 0,036 0,685 0,171 0,430 0,142        
08-028-67 0,024 0,79 0,158 1,128 0,274  08-028-138 0,029 1,35 0,270 1,318 0,231        
08-028-68 0,039 0,35 0,070 1,471 0,075  08-028-139 0,017 0,635 0,158 0,259 0,105        
08-028-69 0,038 0,345 0,115 0,486 0,247  08-028-140 0,016 1,83 0,366 1,362 0,328        
08-028-70 0,012 0,455 0,075 2,199 0,070  08-028-141 0,040 0,535 0,178 0,343 0,294        
 
 
134 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Anexo 3-2: Valores obtenidos para la variable período de reposo en tubérculo,  
Genotipo D1a D2 D3 D4  Genotipo D1 D2 D3 D4  Genotipo D1 D2 D3 D4 
S. bukasovii - 3,2
b,c
 - 6,1  08-028-63 3,2 3,2 3,3 6,3  08-028-126 2,2 3,2 1,3 6,4 
Cr. Guaneña - 1,2 4,4 6,4  08-028-64 2,2 - 4,3 6,3  08-028-127 3,2 3,2 2,3 6,3 
08-028-1 2,2 3,2 3,2 4,2  08-028-65 3,2 3,2 4,4 6,4  08-028-128 3,2 3,2 4,3 5,3 
08-028-2 2,2 2,2 3,3 3,2  08-028-66 2,2 3,2 4,4 4,3  08-028-129 2,2 3,3 3,3 5,3 
08-028-3 4,2 3,2 3,2 5,2  08-028-67 3,2 3,2 4,4 4,2  08-028-130 2,4 3,4 3,2 6,3 
08-028-4 2,2 3,2 - -  08-028-68 2,2 3,4 3,3 2,2  08-028-131 2,5 3,3 4,3 5,3 
08-028-5 2,2 2,2 4,3 5,2  08-028-69 3,2 3,2 4,3 5,4  08-028-132 3,2 3,4 3,2 5,2 
08-028-6 4,2 3,2 - -  08-028-70 3,2 3,2 3,3 6,3  08-028-133 2,2 3,4 3,3 5,3 
08-028-7 2,2 3,2 3,3 4,2  08-028-65 3,2 3,2 4,4 6,4  08-028-134 3,2 3,4 2,3 6,3 
08-028-8 2,3 2,2 3,3 5,3  08-028-72 4,2 3,2 4,4 6,3  08-028-135 2,3 3,4 4,1 5,3 
08-028-9 2,3 3,2 3,2 6,3  08-028-73 2,5 3,2 4,4 5,3  08-028-136 2,2 3,4 3,3 3,3 
08-028-10 2,3 3,2 3,3 6,3  08-028-74 2,3 3,2 4,4 5,3  08-028-137 3,2 3,2 4,3 6,4 
08-028-11 2,2 3,2 3,3  6,3  08-028-75 2,3 3,2 4,5 5,4  08-028-138 3,2 3,3 3,2 5,3 
08-028-12 2,2 3,2 4,1 5,2  08-028-76 4,2 4,2 4,4 6,3  08-028-139 4,2 3,2 3,2 5,4 
08-028-13 3,2 3,2 3,2 6,2  08-028-77 4,2 3,2 - 6,3  08-028-140 3,2 3,3 3,3 5,4 
08-028-14 2,3 3,2 4,3 5,2  08-028-78 3,2 2,2 4,3 5,2  08-028-141 2,3 3,4 4,3 4,3 
08-028-15 2,2 3,2 4,2 6,3  08-028-79 4,2 4,2 4,4 6,2  08-028-142 2,3 3,2 4,3 6,3 
08-028-16 2,2 3,2 4,3 3,3  08-028-80 2,3 2,2 4,3 4,2  08-028-143 2,5 3,4 4,2 5,3 
08-028-17 2,2 3,2 4,4 3,3  08-028-81 2,2 3,2 3,2 6,3  08-028-144 2,3 3,4 4,3 5,2 
08-028-18 2,2 3,2 3,3 6,3  08-028-82 3,2 3,2 4,2 4,2  08-028-145 2,2 3,2 4,3 6,3 
08-028-19 2,2 3,2 4,3 6,3  08-028-83 3,2 3,2 4,1 3,2  08-028-146 2,2 3,2 4,3 5,3 
08-028-20 2,4 2,2 3,3 5,3  08-028-84 3,2 3,2 4,2 4,2  08-028-147 4,2 3,2 3,3, 5,4 
08-028-21 3,2 3,2 4,3 6,3  08-028-85 3,2 - 4,3 4,3  08-028-148 3,2 3,4 4,3 5,4 
08-028-22 2,4 3,2 4,3 6,3  08-028-86 3,2 3,2 4,3 4,3  08-028-149 2,3 3,2 - 5,3 
08-028-23 2,4 3,5 4,3 4,2  08-028-87 2,2 3,2 4,3 4,4  08-028-150 2,5 3,4 3,2 5,3 
08-028-24 2,3 3,2 3,3 6,3  08-028-88 4,2 3,2 3,3 6,4  08-028-151 2,3 3,4 3,2 6,3 
08-028-25 2,2 3,2 4,3 6,1  08-028-89 3,2 3,2 3,3 6,3  08-028-152 2,5 3,4 3,3 6,4 
08-028-26 2,2 3,2 4,3 6,3  08-028-90 3,2 3,2 3,2 6,3  08-028-153 2,4 3,4 4,2 5,3 
08-028-27 3,2 3,2 3,2 6,3  08-028-91 3,2 3,2 3,2 6,2  08-028-154 2,3 3,2 4,3 6,3 
08-028-29 2,2 3,2 4,2 5,3  08-028-92 2,2 3,2 2,2 5,3  08-028-155 2,2 3,3 4,2 4,2 
08-028-30 3,2 2,2 3,2 3,2  08-028-93 3,2 3,2 3,2 5,3  08-028-156 3,2 3,2 3,2 6,3 
08-028-31 2,2 2,2 3,3 3,2  08-028-94 3,2 3,2 3,2 6,3  08-028-157 2,2 3,2 - 4,2 
08-028-32 2,2 2,2 4,2 5,2  08-028-95 3,2 3,2 - 5,2  08-028-158 2,2 3,3 3,2 5,3 
08-028-33 3,2 3,2 4,3 4,2  08-028-96 2,2 3,2 - 3,2  08-028-159 3,2 3,2 3,3 4,3 
08-028-34 3,2 3,2 3,2 2,2  08-028-98 4,2 2,2 4,4 4,2  08-028-160 2,6 3,2 4,3 5,3 
08-028-35 2,2 2,2 3,2 4,3  08-028-99 3,2 3,2 4,2 -  08-028-161 3,2 3,2 3,2 5,3 
08-028-37 2,4 2,4 3,2 6,1  08-028-100 2,2 3,2 - 5,3  08-028-162 2,2 3,4 2,3 5,2 
08-028-38 2,3 3,2 3,2 4,3  08-028-101 3,2 2,2 3,3 5,3  08-028-163 2,2 3,2 4,2 4,2 
08-028-39 2,2 3,2 4,4 6,3  08-028-102 2,2 3,2 3,2 5,3  08-028-164 2,2 3,3 3,3 4,2 
08-028-40 2,3 3,3 3,3 4,2  08-028-103 2,2 3,2 4,2 6,3  08-028-165 2,2 3,2 2,2 5,2 
08-028-41 3,2 3,2 - 6,1  08-028-104 2,4 3,2 3,2 4,3  08-028-166 2,5 3,2 3,2 5,2 
08-028-42 2,2 3,2 4,2 -  08-028-105 2,3 3,2 - 5,3  08-028-167 2,2 3,2 3,3 5,2 
08-028-43 2,2 3,2 3,3 4,2  08-028-106 3,2 3,2 3,2 5,3  08-028-168 2,2 3,3 3,2 6,3 
08-028-44 3,2 3,2 4,3 6,3  08-028-107 2,2 3,2 4,2 6,4  08-028-169 2,4 3,2 4,2 6,3 
08-028-45 3,2 3,2 4,2 3,2  08-028-108 3,2 3,2 3,3 6,4  08-028-170 3,2 3,3 4,2 6,3 
08-028-46 3,2 3,2 2,2 5,3  08-028-109 3,2 3,2 3,3 6,3  08-028-171 3,2 3,3 4,2 6,3 
08-028-47 3,2 2,2 4,3 5,3  08-028-110 2,2 3,2 2,2 5,3  08-028-172 4,2 3,2 2,2 6,2 
08-028-48 3,2 3,2 4,3 5,3  08-028-111 3,2 3,2 3,2 5,3  08-028-173 3,2 3,3 3,2 6,2 
08-028-49 3,2 3,2 4,3 4,3  08-028-112 3,2 3,2 4,3 5,2  08-028-174 3,2 3,2 4,3 6,3 
08-028-50 2,2 3,2 4,3 5,3  08-028-113 2,2 3,2 2,2 5,3  08-028-175 5,2 3,3 4,3 5,3 
08-028-51 2,2 3,3 2,3 4,2  08-028-114 2,3 3,5 3,2 6,4  08-028-176 5,2 3,3 2,3 6,3 
08-028-52 2,2 3,3 3,3 3,2  08-028-115 2,2 3,2 3,3 5,3  08-028-177 3,2 3,3 4,4 5,3 
08-028-53 3,2 3,4 3,3 4,2  08-028-116 4,2 3,2 3,2 5,3  08-028-178 4,2 3,3 4,2 6,2 
08-028-54 2,2 3,2 3,3 4,2  08-028-117 2,3 3,2 3,2 5,2  08-028-179 2,2 3,3 3,3 5,2 
08-028-55 3,2 3,2 3,3 4,3  08-028-118 2,2 3,2 3,3 6,4  08-028-180 4,2 3,3 4,3 5,2 
08-028-56 3,2 2,2 4,3 5,3  08-028-119 2,2 3,2 2,2 6,2  08-028-181 4,2 3,3 2,3 5,2 
08-028-57 4,2 3,2 4,4 5,2  08-028-120 3,2 3,2 4,3 5,3  08-028-182 5,2 3,4 4,2 5,2 
08-028-58 2,3 - 3,3 4,3  08-028-121 2,2 3,2 3,2 6,4  08-028-183 4,2 3,2 3,3 4,2 
08-028-59 3,2 3,2 3,4 6,5  08-028-122 3,2 3,2 4,1 5,3  08-028-184 5,2 3,4 4,3 5,2 
08-028-60 2,3 3,2 4,5 6,4  08-028-123 3,2 3,2 3,2 5,3  08-028-185 5,2 3,2 4,3 6,3 
08-028-61 3,2 3,2 - 4,3  08-028-124 2,2 3,2 4,2 6,3  08-028-186 3,2 3,4 2,2 4,2 
08-028-62 3,2 3,3 3,3 6,3  08-028-125 3,2 3,2 4,3 5,3  08-028-187 4,2 3,3 2,2 6,2 
a) D1: período de reposo (ambiente 1 a 4); b) Número izquierda fecha lectura (1 a 6); c) Número derecha valor escala período de 
reposo (1 a 5). 
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Anexo 3-3: Cuantificación del ADN de la población en estudio 
 
 
Código 
Población 
Concentración 
(ng/ul) 
Código 
Población 
Concentración 
(ng/ul) 
Código 
Población 
Concentración 
(ng/ul) 
S, bukasovii 100 08 - 028 - 63  100 08 - 028 - 126 100 
Cr. Guaneña  200 08 - 028 - 64  200 08 - 028 - 127  50 
08 - 028 - 1  100 08 - 028 - 65  100 08 - 028 - 128  100 
08 - 028 - 2  200 08 - 028 - 66  200 08 - 028 - 129 50 
08 - 028 - 3 200 08 - 028 - 67  100 08 - 028 - 130  250 
08 - 028 - 4 100 08 - 028 - 68  50 08 - 028 - 131  200 
08 - 028 - 5  50 08 - 028 - 69  100 08 - 028 - 132  50 
08 - 028 - 6 100 08 - 028 - 70  200 08 - 028 - 133 150 
08 - 028 - 7  100 08 - 028 - 71  100 08 - 028 - 134  250 
08 - 028 - 8  150 08 - 028 - 72  100 08 - 028 - 135  50 
08 - 028 - 9  100 08 - 028 - 73  150 08 - 028 - 136  250 
08 - 028 - 10 200 08 - 028 - 74 50 08 - 028 - 137  100 
08 - 028 - 11  150 08 - 028 - 75  100 08 - 028 - 138  100 
08 - 028 - 12  100 08 - 028 - 76  50 08 - 028 - 139  100 
08 - 028 - 13  100 08 - 028 - 77  50 08 - 028 - 140  100 
08 - 028 - 14  100 08 - 028 - 78  200 08 - 028 - 141  100 
08 - 028 - 15  100 08 - 028 - 79  100 08 - 028 - 142  150 
08 - 028 - 16 200 08 - 028 - 80  150 08 - 028 - 143  100 
08 - 028 - 17 100 08 - 028 - 81  100 08 - 028 - 144  150 
08 - 028 - 18  200 08 - 028 - 82 150 08 - 028 - 145  100 
08 - 028 - 19  50 08 - 028 - 83  50 08 - 028 - 146  150 
08 - 028 - 20  100 08 - 028 - 84  100 08 - 028 - 147  250 
08 - 028 - 21  150 08 - 028 - 85  100 08 - 028 - 148  200 
08 - 028 - 22 150 08 - 028 - 86 250 08 - 028 - 149  100 
08 - 028 - 23  100 08 - 028 - 87 50 08 - 028 - 150 200 
08 - 028 - 24 50 08 - 028 - 88 150 08 - 028 - 151  100 
08 - 028 - 25 50 08 - 028 - 89 50 08 - 028 - 152  150 
08 - 028 - 26  50 08 - 028 - 90  100 08 - 028 - 153  100 
08 - 028 - 27  50 08 - 028 - 91 100 08 - 028 - 154  200 
08 - 028 - 29  200 08 - 028 - 92  250 08 - 028 - 155  200 
08 - 028 - 30  50 08 - 028 - 93  100 08 - 028 - 156  150 
08 - 028 - 31  100 08 - 028 - 94  100 08 - 028 - 157  100 
08 - 028 - 32  150 08 - 028 - 95  150 08 - 028 - 158  150 
08 - 028 - 33  200 08 - 028 - 96  100 08 - 028 - 159  150 
08 - 028 - 34 150 08 - 028 - 98  200 08 - 028 - 160 200 
08 - 028 - 35 50 08 - 028 - 99  250 08 - 028 - 161  100 
08 - 028 - 37 100 08 - 028 - 100  150 08 - 028 - 162 150 
08 - 028 - 38  150 08 - 028 - 101  150 08 - 028 - 163  100 
08 - 028 - 39 150 08 - 028 - 102  100 08 - 028 - 164  50 
08 - 028 - 40 50 08 - 028 - 103  100 08 - 028 - 165 200 
08 - 028 - 41 100 08 - 028 - 104  150 08 - 028 - 166  50 
08 - 028 - 42 100 08 - 028 - 105  100 08 - 028 - 167  100 
08 - 028 - 43  150 08 - 028 - 106  150 08 - 028 - 168  50 
08 - 028 - 44 250 08 - 028 - 107  100 08 - 028 - 169  150 
08 - 028 - 45  50 08 - 028 - 108  200 08 - 028 - 170  50 
08 - 028 - 46  50 08 - 028 - 109  200 08 - 028 - 171  200 
08 - 028 - 47  100 08 - 028 - 110  100 08 - 028 - 172 100 
08 - 028 - 48  100 08 - 028 - 111 250 08 - 028 - 173  100 
08 - 028 - 49  250 08 - 028 - 112  200 08 - 028 - 174 50 
08 - 028 - 50  100 08 - 028 - 113  200 08 - 028 - 175  100 
08 - 028 - 51  150 08 - 028 - 114 100 08 - 028 - 176  100 
08 - 028 - 52  200 08 - 028 - 115  150 08 - 028 - 177  100 
08 - 028 - 53  100 08 - 028 - 116  100 08 - 028 - 178 50 
08 - 028 - 54  200 08 - 028 - 117  200 08 - 028 - 179  100 
08 - 028 - 55  100 08 - 028 - 118  50 08 - 028 - 180  50 
08 - 028 - 56  100 08 - 028 - 119  200 08 - 028 - 181 150 
08 - 028 - 57  150 08 - 028 - 120  100 08 - 028 - 182  100 
08 - 028 - 58  200 08 - 028 - 121  50 08 - 028 - 183  250 
08 - 028 - 59  100 08 - 028 - 122  100 08 - 028 - 184 50 
08 - 028 - 60  100 08 - 028 - 123  50 08 - 028 - 185 100 
08 - 028 - 61  200 08 - 028 - 124 50 08 - 028 - 186 100 
08 - 028 - 62  150 08 - 028 - 125  100 08 - 028 - 187 100 
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Código 
Población 
Concentración 
(ng/ul) 
Código 
Población 
Concentración 
(ng/ul) 
Código 
Población 
Concentración 
(ng/ul) 
S, bukasovii 100 08 - 028 - 63  100 08 - 028 - 126 100 
Cr. Guaneña  200 08 - 028 - 64  200 08 - 028 - 127  50 
08 - 028 - 1  100 08 - 028 - 65  100 08 - 028 - 128  100 
08 - 028 - 2  200 08 - 028 - 66  200 08 - 028 - 129 50 
08 - 028 - 3 200 08 - 028 - 67  100 08 - 028 - 130  250 
08 - 028 - 4 100 08 - 028 - 68  50 08 - 028 - 131  200 
08 - 028 - 5  50 08 - 028 - 69  100 08 - 028 - 132  50 
08 - 028 - 6 100 08 - 028 - 70  200 08 - 028 - 133 150 
08 - 028 - 7  100 08 - 028 - 71  100 08 - 028 - 134  250 
08 - 028 - 8  150 08 - 028 - 72  100 08 - 028 - 135  50 
08 - 028 - 9  100 08 - 028 - 73  150 08 - 028 - 136  250 
08 - 028 - 10 200 08 - 028 - 74 50 08 - 028 - 137  100 
08 - 028 - 11  150 08 - 028 - 75  100 08 - 028 - 138  100 
08 - 028 - 12  100 08 - 028 - 76  50 08 - 028 - 139  100 
08 - 028 - 13  100 08 - 028 - 77  50 08 - 028 - 140  100 
08 - 028 - 14  100 08 - 028 - 78  200 08 - 028 - 141  100 
08 - 028 - 15  100 08 - 028 - 79  100 08 - 028 - 142  150 
08 - 028 - 16 200 08 - 028 - 80  150 08 - 028 - 143  100 
08 - 028 - 17 100 08 - 028 - 81  100 08 - 028 - 144  150 
08 - 028 - 18  200 08 - 028 - 82 150 08 - 028 - 145  100 
08 - 028 - 19  50 08 - 028 - 83  50 08 - 028 - 146  150 
08 - 028 - 20  100 08 - 028 - 84  100 08 - 028 - 147  250 
08 - 028 - 21  150 08 - 028 - 85  100 08 - 028 - 148  200 
08 - 028 - 22 150 08 - 028 - 86 250 08 - 028 - 149  100 
08 - 028 - 23  100 08 - 028 - 87 50 08 - 028 - 150 200 
08 - 028 - 24 50 08 - 028 - 88 150 08 - 028 - 151  100 
08 - 028 - 25 50 08 - 028 - 89 50 08 - 028 - 152  150 
08 - 028 - 26  50 08 - 028 - 90  100 08 - 028 - 153  100 
08 - 028 - 27  50 08 - 028 - 91 100 08 - 028 - 154  200 
08 - 028 - 29  200 08 - 028 - 92  250 08 - 028 - 155  200 
08 - 028 - 30  50 08 - 028 - 93  100 08 - 028 - 156  150 
08 - 028 - 31  100 08 - 028 - 94  100 08 - 028 - 157  100 
08 - 028 - 32  150 08 - 028 - 95  150 08 - 028 - 158  150 
08 - 028 - 33  200 08 - 028 - 96  100 08 - 028 - 159  150 
08 - 028 - 34 150 08 - 028 - 98  200 08 - 028 - 160 200 
08 - 028 - 35 50 08 - 028 - 99  250 08 - 028 - 161  100 
08 - 028 - 37 100 08 - 028 - 100  150 08 - 028 - 162 150 
08 - 028 - 38  150 08 - 028 - 101  150 08 - 028 - 163  100 
08 - 028 - 39 150 08 - 028 - 102  100 08 - 028 - 164  50 
08 - 028 - 40 50 08 - 028 - 103  100 08 - 028 - 165 200 
08 - 028 - 41 100 08 - 028 - 104  150 08 - 028 - 166  50 
08 - 028 - 42 100 08 - 028 - 105  100 08 - 028 - 167  100 
08 - 028 - 43  150 08 - 028 - 106  150 08 - 028 - 168  50 
08 - 028 - 44 250 08 - 028 - 107  100 08 - 028 - 169  150 
08 - 028 - 45  50 08 - 028 - 108  200 08 - 028 - 170  50 
08 - 028 - 46  50 08 - 028 - 109  200 08 - 028 - 171  200 
08 - 028 - 47  100 08 - 028 - 110  100 08 - 028 - 172 100 
08 - 028 - 48  100 08 - 028 - 111 250 08 - 028 - 173  100 
08 - 028 - 49  250 08 - 028 - 112  200 08 - 028 - 174 50 
08 - 028 - 50  100 08 - 028 - 113  200 08 - 028 - 175  100 
08 - 028 - 51  150 08 - 028 - 114 100 08 - 028 - 176  100 
08 - 028 - 52  200 08 - 028 - 115  150 08 - 028 - 177  100 
08 - 028 - 53  100 08 - 028 - 116  100 08 - 028 - 178 50 
08 - 028 - 54  200 08 - 028 - 117  200 08 - 028 - 179  100 
08 - 028 - 55  100 08 - 028 - 118  50 08 - 028 - 180  50 
08 - 028 - 56  100 08 - 028 - 119  200 08 - 028 - 181 150 
08 - 028 - 57  150 08 - 028 - 120  100 08 - 028 - 182  100 
08 - 028 - 58  200 08 - 028 - 121  50 08 - 028 - 183  250 
08 - 028 - 59  100 08 - 028 - 122  100 08 - 028 - 184 50 
08 - 028 - 60  100 08 - 028 - 123  50 08 - 028 - 185 100 
08 - 028 - 61  200 08 - 028 - 124 50 08 - 028 - 186 100 
08 - 028 - 62  150 08 - 028 - 125  100 08 - 028 - 187 100 
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Anexo 3-4 A: Lista de microsatelites probados en la evaluación de la población en estudio (Resaltados en 
gris los que se corrieron para toda la población) 
Nombre Secuencias F Secuencias R TA Tamaño 
STI001 CAG CAA AAT CAG AAC CCG AT GGA TCA TCA AAT TCA CCG CT 60 179-200 
STI002 ACA GGA ATC ACA CCT GCA CA TTC AAC ATC CGC CTG TCA TA 54 107-128 
STI003 ACC ATC CAC CAT GTC AAT GC CTC ATG GAT GGT GTC ATT GG 60 122-173 
STI004 GCT GCT AAA CAC TCA AGC AGA A CAA CTA CAA GAT TCC ATC CAC AG 60 68-111 
STI005 CTA ATT TGA TGG GGA AGC GA CGG AGA TAA AAC CCA AGT CC 58-52 110-172 
STI006 CTT TAG TCC TTG GCA GAG CTT CGG GCT GAT TCT TCT TCA TC 62-56 199-250 
STI007 TAT GTT CCA CGC CAT TTC AG ACG GAA ACT CAT CGT GCA TT 54 115-146 
STI008 CAT CTC CTT CAC CTG CTC CT  CGA CAA AGG AGG AAA TCC AA  58-52 137-155 
STI009  GCG AAA ACC TTG AAG CAA CT  CTG CTG TTG CTG TTG ATG GT  55 270-297 
STI011 TGG TGT GCA CAA ACT TAA GAG G GAG GAG ATC ACA ATT CCT TTG A 54 59-113 
STI012 GAA GCG ACT TCC AAA ATC AGA AAA GGG AGG AAT AGA AAA ACC AAA A 56 168-219 
STI013  CCA CTT CCT CCA CTT CCA AA  CCA TGG TTG CAC CAA CTA GA  55 255-300 
STI014  AGA AAC TGA GTT GTG TTT GGG A  TCA ACA GTC TCA GAA AAC CCT CT  54 112-139 
STI015 GCA TGT CTT CGA AGG TAC GTT TA TTC TTC ACA GCA GCA AGG TG 54 230-260 
STI016 GAA TTG CAG AGA GGA CCT GG ACT CCC TGT TGT CGG AGA TG 58-52 285-300 
STI017 TAT GGA AAT TCC GGT GAT GG GAC GGT GAC AAA GAG GAA GG 60 154-172 
STI018 CCA CTA CTG CTT CCT CCA CC GCA GCA ACA ACA AGC TCA AC 60-54 157-192 
STI019 TCC CTG TTG CCT TGA ACA AT TGG GAA AAG GTA CAA AGA CGA 59 86-130 
STI020 GAC GCA GAA CTC ATC TTG TTC A GCA AAA TTT GAA AAA CTA TGG ATG 60 117 
STI021 TCA TCA AGT CGT CGT CAT CAA TCG AAT GAT CCA AAG CTT CC 54 85-119 
STI022  TCT CCA ATT ACT TGA TGG ACC C  CAA TGC CAT ACA CGT GGC TA  63 113-145  
STI023 GCG AAT GAC AGG ACA AGA GG TGC CAC TGC TAC CAT AAC CA 60-54 142-205 
STI024 CGC CAT TCT CTC AGA TCA CTC GCT GCA GCA GTT GTT GTT GT 54 138-171  
STI025 CTG CCG CAA AAA GTG AAA AC TGA ATG TAG GCC AAA TTT TGA A 59 104-116 
STI026 CAA CGC TAC TCA ATG GCT CA ACA ACT CTA GAA CGA GAG GAA CA 62-56 176-232 
STI027 CGC AAA TCT TCA TCC GAT TC TCC GGC GGA TAA TAC TTG TT 56 109-148 
STI028 ATA CCC TCC AAT GGG TCC TT CTT GGA GAT TTG CAA GAA GAA 60 156-201 
STI029  GAC TGG CTG ACC CTG AAC TC  GAC AAA ATT ACA GGA ACT GCA AA  55 124-172  
STI030 TTG ACC CTC CAA CTA TAG ATT CTT C TGA CAA CTT TAA AGC ATA TGT CAG C 60 77-117 
STI031  AGG CGC ACT TTA ACT TCC AC  CGG AAC AAA TTG CTC TGA TG  55 129-171  
STI032 TGG GAA GAA TCC TGA AAT GG TGC TCT ACC AAT TAA CGG CA 61 112-133 
STI033  TGA GGG TTT TCA GAA AGG GA  CAT CCT TGC AAC AAC CTC CT  59 116-140  
STI034 CAA GAA ACC AAG AGC AAA TTT CA TGG CGA ATG TGA GAA ACA AA 59 158 
STI035 ACC TTT GAG GAA TTG CAG GA CAT TGA AGG AGT TCC AGT CC 54 102-117 
STI037 GGA CAA CCA AGT GAG CAA CA TGA GGA GAA AGG CAC ACA AA 60 142-180 
STI039  GAT TGA TCC AAT CAC GCA CA  AAT TAT TCG CGC AAT TCG TC  60-54  250-300  
STI040 TCT TTC CCT TTT TAT CCT CAC TG GGG ATT GGG TTT GAA GTA GTT G 56 155-189 
STI041 CTC TGT TTC TCT AAT CGG CCG TA AAG CGT TGG CCA CCG CCA 60-54 86-130 
STI042 TCA CGA GGT GCC CAA CTG TCC ATT CGT CAA CAA GGT 60-54 104-116 
STI043 CAA TGC GAA TGT TGC TAC TGG T ATC CAC CAA GAC CTC CAG AA 60-54 129-144 
STI044  GAG AAC CCC ACC CAC CAA  GGT ATT GTG CTT GAA CAG CCA  60-54  130-162  
STI045 CTG TAC CCA TTA CTT CTC TGC TGA GCA ACT TTG AAG GGT GTT TGC 60-54 116-143 
STI046  CAG AGG ATG CTG ATG GAC CT  GGA GCA GTT GAG GGC TTC TT  55 167-215  
STI047 ACT GCT GTG GTT GGC GTC ACG GCA TAG ATT TGG AAG CAT C 58 128-146 
STI048 CGA GTC CGT GGA TCT CAC G GAT TTC CGC CGG TAA AGC 55 164-191 
STI049  GGA AGT CCT CAA CTG GCT G  TCA ACT ATA TGC CTA CTG CCC AA  55 137-157  
STI050 TTC CTC TAA GCG GCA AAA GG GGA GGA GAC TTG GGT TTC TCC 54 155-189 
STI051 GGT CTC CAT TAG CCC TCT GAG ACA TAA ATG GAT CAC ACA  58-52 149-187 
STI052 TCA TCA CAA CGT GAC CCC A GGG CTT GAA TGA TGT GAA GCT C 54 171 
STI053 TCA GAC CGG GTT CGA TGG CGG CTT GAA TCA TTG CCC A 60-54 112-160 
STI054 GCC ACT ATG CAA GCC CAT TTG GGG TCG ATG TTT CGG TTG AG 60-54 133 
STI055 CCG TTG ATG GGA TTG CAC A TGA TAT TAA CCA TGG CAG CAG C 60-54 214-244 
STI056 GAC AGA GAA TAT GGG ACC ACC A GCA GCA CCT TAA ATG GCT GAC 60-54 175 
STI057 CCT TGT AGA ACA GCA GTG GTC TCC GCC AAG ACT GAT GCA 60-54 218 
STI058 CAA GCA CGT TAC AAC AAG CAA TTG AAG CAT CAC ATA CAC AAA CA 60-54 107 
STI059 AGA CGG GTG CAC ACG CAC TGC TTG AGT ATG ACA GCA CTT GA 58-52 130 
STI060  ACT TCT GCA TCT GGT GAA GC  GGT CTG GAT TCC CAG GTT G  60-54  158-173  
STI061 AGC AAC CAC CAC AGC AGC CCG GCG ATT GGA TCG ACG 60-54 114 
STI062 GGG GTC AAG CTC CAT ACG ACT AAA ACC ACA ACC CAT GAG C 60-54 120 
STI063 GCA TTC TAT GGC CAA CAT TGG  AGA TTC CTC CAA TTT CCC AGC 60-54 252 
STI064 CAA ATT CTC CCC ATT TTG GA AAC CGA TTC AAA AAC CCT CA 60-54 171 
STM0001 AGT ATT CAA CCC ATT GAC TTG GA TAG ACA AGC CAA GCT GGA GAA 60 113-174 
STM0003  GGA GAA TCA TAA CAA CCA G  AAT TGT AAC TCT GTG TGT GTG  51 141 
STM0019a AAT AGG TGT ACT GAC TCT CAA TG TTG AAG TAA AAG TCC TAG TAT GTG 47 155-241 
STM0024  CAT TAC CTT GTG AGA TTA GAT TG  CAT ATA AGT AGG AAT AGG AGG TTT  53 135 
STM0025 GTT CAT GAT TGT GAA TGC TC ATG ACT CAA CCC CAA ATG 54 146 
STM0028 CAT AAA TGG TTA TAC ACG CTT TGC TAA TGG AGT TCC TGA AAA GAA AGG 60 145 
STM0030 AGA GAT CGA TGT AAA ACA CGT GTG GCA TTT TGA TGG ATT 53 122-191 
STM0031 CAT ACG CAC GCA CGT ACA C TTC AAC CTA TCA TTT TGT GAG TCG 57 155-205 
STM0037 AAT TTA ACT TAG AAG ATT AGT CTC ATT TGG TTG GGT ATG ATA 53 75-125 
STM0038 AAC TCT AGC AGT ATT TGC TTC A TTA TTT AGC GTC AAA TGC ATA 54 108 
STM0047  AAT TAT ATG CTA TCA CAC ACA  ACT TCA TTG ACC ACT ACG  48 165 
STM1001 TCA ACA GTG CAT TTG AAT TAT CG TCA CCT TTT CAT AGT TCA GCT AGG 59 113 
STM1002 TAT TCC CCC TTC CTA CTC AA TCT TCC ACA TTC CTA ACC TG 56 202 
STM1003  CAC TTA ATA TGG AAT AGA GGA AGT A  GAA CTT ATG CTT TAT CAT TCA  53 172 
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Nombre Secuencias F Secuencias R TA Tamaño 
STM1005 ATG CCT CTT ACG AAT AAC TCG G CAG CTA ACG TGG TTG GGG 60 175 
STM1008 GTA CAC AGC AAA ATA GCA AG TAG ACA CTC TCA CAT CCA CT 60 140 
STM1016 TTC TGA TTT CAT GCA TGT TTC C ATG CTT GCC ATG TGA TGT GT 53 243-262 
STM1017 GAC ACG TTC ACC ATA AAA AGA AGA ATA GCA AAG CAA 53 132-136 
STM1019  TAG ATT TTA TTA TTC CCA ACA GCA  CAA CTA CCT TCT CCC CAC ATA G  58 201 
STM1021 GGA GTC AAA GTT TGC TCA CAT C CAC CCT CAA CCC CCA TAT C 59 181 
STM1024  ATA CAG GAC CTT AAT TTC CCC AA  TCA AAA CCC AAT TCA ATC AAA TC  60 143 
STM1025  ATT TCG TTG CTT ACC TAC TA  AAC CCA AGA TTA CCA CAT TC  49 223 
STM1029 AGG TTC ACT CAC AAT CAA AGC A AAG ATT TCC AAG AAA TTT GAG GG 59 165 
STM1030 GTT CAT TCG GAT AGA CTT AGA ACA TGC AAA TAC TCT AGA GCA AGA AGG 60 177 
STM1031 TGT GTT TGT TTT TCT GTA T AAT TCT ATC CTC ATC TCT A 55 265-325 
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Nombre Secuencias F Secuencias R TA Tamaño 
STM1040 AGT ACT CAG TCA ATC AAA G AGG TAA GTA TGT TCT CCA G 46 173 
STM1043 ATT TGA ATT GAA GAA CTT AAT AGA A CAC AAA CAA AAT ACT GTT AAC TCA 52 226 
STM1046 AAA GCA GCT TGA GGA TGG TC ATC TTC TTT GGC TTG GTG TA 57 132 
STM1049 CTA CCA GTT TGT TGA TTG TGG TG AGG GAC TTT AAT TTG TTG GAC G 57 184-254 
STM1051 TCC CCT TGG CAT TTT CTT CTC C TTT AGG GTG GGG TGA GGT TGG 63 225 
STM1052 CAA TTT CGT TTT TTC ATG TGA CAC ATG GCG TAA TTT GAT TTA ATA CGT AA 60-50 212-268 
STM1053 TCT CCC CAT CTT AAT GTT TC CAA CAC AGC ATG CAG ATC ATC 55 152-184 
STM1055 CAC AAC CAA CAA GGT AAA TG TGT GTT AGA CAC CTT ATT ACT ACG 53 218 
STM1057 TTA TGT TTC GGT TAA AAT GTA AAA TTA AAT GGA AGA CAA CC 51 107 
STM1058 ACA ATT TAA TTC AAG AAG CTA GG CCA AAT TTG TAT ACT TCA ATA TGA 55 107-122 
STM1064 GTT CTT TTG GTG GTT TTC CT TTA TTT CTC TGT TGT TGC TG 55 188-204 
STM1069 ATG CTA ACT TGG ACA CTT A AGT CTC TCA GGA GGA TTA C 47 393 
STM1072 CAT TAC CTC CAT TGC TA GTC TCG TAC TTC TTC AT 43 173 
STM1091 GGA CAA TCC ATA AAT CTC AG AGC AGC AGC AGC CTC TCC TA 60 111 
STM1092 AGC TAT GTT AGG GTC AAG GGC CAA GGA TTA AAA GCA CCT C 53 143 
STM1093 TGT ACT GGG GAG CCT CAA AG AAT TTT AAC CTC GTG ACA TGG G 60 148 
STM1097 TGA TTT AGT TGC TTG TTT G GCT TTC GAT CCT AAT ACA CC 54 124 
STM1104 TGA TTC TCT TGC CTA CTG TAA TCG CAA AGT GGT GTG AAG CTG TGA 57 164-185 
STM1105  AAA CCT GCT ACA AAT AAG GC  CAG AAA TAA TTG GAG GAG ATG  54 114 
STM1106 TCC AGC TGA TTG GTT AGG TTG ATG CGA ATC TAC TCG TCA TGG 55 131-197 
STM2002 AGA ACC ATT TGA TGC ATA TCC C TTG TAA GTT TGG GAT GAA GCG 60 159 
STM2003 TTT TAA TCC AAC CAA TCT TTA GCC AGC ATT TTG CAT CCT GTG TTT 60 151 
STM2013 TTC GGA ATT ACC CTC TGC C AAA AAA AGA ACG CGC ACG 55 146-172 
STM2014 TTC ATG AGA CCA CTT TCA AGT TTC GTT CTC ATG GAA GAG GCA ACA 59 202 
STM2017 TGG CGA TGC AGC AGT ATC TTC TGA ATC TGA GTC GGC G 60 160 
STM2018 CCA AAG AGG TAT CCC ACT ACT CCT TTT GGA CAC AAA GGG AAG TTG 59 170 
STM2021 AAC GTT TGA CTA AGC CCC AGT TTG GTA TGG GGG ATA AAG TTC A 60 169 
STM2022 GCG TCA GCG ATT TCA GTA CTA TTC AGT CAA CTC CTG TTG CG 53 184-244 
STM2023 TTT TCC GAC GAA ATC CTC C GAA AAA AGG AGT AGA GGC GGC 60 162 
STM2026 AAT CCC TTT TGT AGT CTT TTG CTT TGG TGA CAC TCC ATT CAA ACA 60 191 
STM3009  TCA GCT GAA CGA CCA CTG TTC  GAT TTC ACC AAG CAT GGA AGT C  60 110-140  
STM3010 TCA TGA GTG CTG GTG CTA CC GTC TTA ACA GCA GAT CAA CAA TGG 60 120 
STM3012 CAA CTC AAA CCA GAA GGC AAA GAG AAA TGG GCA CAA AAA ACA 57 168-213 
STM3015 AGC AAT AAA GTC AAC ACT CCA TCA AAT GAA TTA GGG GGA GGT GTG 62 156 
STM3018 CCA AAA GTC CGG CAA ACT T CCT TAT GAG GCC CCT TTT TAC 60 168 
STM3023a AAG CTG TTA CTT GAT TGC TGC A GTT CTG GCA TTT CCA TCT AGA GA 50 169-201 
STM5114 AAT GGC TCT CTC TGT ATG CT GCT GTC CCA ACT ATC TTT GA 60 284-307 
STM5121 CAC CGG AAT AAG CGG ATC T TCT TCC CTT CCA TTT GTC A 48 300-309 
STM5127 TTC AAG AAT AGG CAA AAC CA CTT TTT CTG ACT GAG TTG CCT C 55 248-291 
STG0001 CAG CCA ACA TTT GTA CCC CT ACC CCC ACT TGC CAT ATT TT 58 105-155 
STG0003 CTC CGT TCA ATC TCC GAC TC  TCG GAT CAT TCA CCA TTT GA  57 121-133 
STG0007 GCA CTG TGT GTC TTT GCG TT AGC TCT TTC GCC AAA ATT GA 57 145-147 
STG0009 TTA ATC CAA CTT TCG ACC CG CAC TCT CAC ATC CAC TTT GCT C 60 130-150 
STG0010 CGA TCT CTG CTT TGC AGG TA GTT CAT CAC TAC CGC CGA CT 60 160-177 
STG0016 AGC TGC TCA GCA TCA AGA GA  ACC ACC TCA GGC ACT TCA TC  55 122-159 
STG0018 ACC CGA ATC CAA ACC CTA AC  AAC CCG TGT CAA CTT CTG CT  60 134 
STG0022 TCA GGC TGA GAG ACA TGA GAA GTG GGC AAG TTT TGT TGG TT 50 135 
STG0025 TGG AAT CCG AAT TAC GCT CT  AGG TTT TAC CAC TCG GGC TT  56 193-208 
STGBSS AAT CGG TGA TAA ATG TGA ATG C ATG CTT GCC ATG TGA TGT GT 53 130-142 
STGBSSa TGA TTC TCT TGC CTA CTG TAA TCG AGT CAG AGT ATG GTT CCT GAG TCC 53 243 
STGBSSb TTC TGA TTT CAT GCA TGT TTC C ATG TGT GGT CTA CAA AAA GGG G 55 236 
AAG5 CCA CAC CAC ATA CTT TGG CA GGA ATC ATG AGC AGA GGG AG 60 229 
AGC5 ATG GCT TTC TCT GCT GCA TT TTC CAC CCT GAC TAT CTG GC 60 258 
AG6 GGG GGC AAC AAA AGA AAG TA GCC TTC ATT GCT TCA ACC AT 60 138 
AT7 TGT TCC CGA AGA AAC AAA GG GTT CAT CAC TAC CGC CGA CT 60 260 
AT8 CAA ATT CAT TCA CAG CAC AG ATG TCA CTA TGG CGG TAC TC 55 349 
AT12 GCC TTA AAT AGC GTC AAA GA TAG AAT CTC ATT TGG AGG GA 55 349 
ATCT7 CTC TTG GAC GAC CAC TTT AG AAG GGT ACA AAA GTA CGC AA 55 348 
ATCT7 TGG CTT TTA CAG AAC CAC TT GTA TTG CTT GAT GGG AAA AG 55 335 
CAG5 CAT ATT CAT CTC TTC GGG TC ACT TTA AGT CCA CTT GCT GC 55 350 
CAACT5 ATT CAG CTC AGT TTG ACT CG CAA CTT GAG AGA AGT GAG GG 55 323 
CACCAG5 ACT GCG AAT ATG GAC AGA AG ATG GTC AAA ACA CAG GAA AC 55 331 
CT8 AGT CCT CAA CGC TCC CCT ACT ATG AAG CGG AAA GCC CT 60 185 
EGL85 GGC AGA GGG AAC AAT AGT GG CAG GAA TAG CAA CGA TGG AC 61 229 
EGL87 AAA ACA GGA TTC GGA CAC TAG TAT TGT GCT TGC TTA 51 250 
GAA6 CCG GGG GAT CTT CAA AAA TTT CAG GTG TCC CTT CAA CC 60 267 
GGA5 CTC TTC ACA CCC AGA TCA TT TCC TTC ACA AAT CGA ACT CT 55 349 
GGT5 AAT ACA GCT ACT GGT GTC GC CGA TAG TTT TTC CCA GTT TG 55 350 
GGTGGA7 CCT CTC CTT CAA TCT CCT CT AGC ATC TCT TGG ACA CCT TA 55 343 
GL95 CTA TCC AAA GCT GGA TGG ACT GGC GGG AGC ACA AAG 55 236 
G28WXST CCC ATA ATA CTG TCG ATG AGC A GAA TGT AGG GAA ACA TGC ATG A 54 223 
LEATPACA TTA CTT ACT CCC CTC CAA CTC CGT TTG GTT ACA AGA GAA TTG 55 189 
LEMALX CTC ACC CAC AAA GAA AAT TC CTA ACA AAC ATT GTA CAA CAA TAA TC 54 126 
POTM1-2 AAT AAT ACT GTG ATG CCA CAA TGG GTG GCA TGT CTT CGA AGG TAC 55 221 
STACCAS3 AAT TCA TGT TTG CGG TAC GTC ATG CAG AAA GAT GTC AAA ATT GA 59 250 
STACCAS3 AAT TCA TGT TTG CGG TAC GTC ATG CAG AAA GAT GTC AAA ATT GA 53 250 
ST13ST GTG ATT GGC AAT CAG ATT GAA A GTG TGT GGA CTG TGG AGT GG 55 200 
STLS1 GCT ATG TTA GGG TCA AGG GCT A ATA TGG GAT GCT TGG TAT ACC G 55 192 
STPoAc58 TTG ATG AAA GGA ATG CAG CTT GTG ACG TTA AAG AAG TGA GAG TAC GAC 57 203-277 
STPROINI CTT GCA ACT TGT TAG TAC CCC C AAA TTC TTT GTG ACC TCC CC  53 180 
STSTP TTC AGA GAC ATC ATG GCA ACT T ATC CTT CAT CAG AGG AAG AAT CC 55 220 
STWIN12G AAA TCG ACA CAG ACG GAA ATG CGA GGG ACT TTA ATT TGT TGG A 54 240 
STWAX-2 CCC ATA ATA CTG TCG ATG AGC A GAA TGT AGG GAA ACA TGC ATG A 53 224-243 
STWIN12G GAA ATC GAC ACA GAC GGA AAT CGA GGG ACT TTA ATT TGT TGG A 60 240 
TAC7 ATG TGC ATA TGG ATT TAG GG CTT ACA AAC CCT CCT TGT TG 55 349 
TCA8 TGG TTA GAA GCA AGT CCA TT CCT ACT GCT GCA GAA CTT TT 55 349 
TCGGG6 TAC ACG TGG CTA ACT CTG TG TTC TAG ACG AGG GAT CTC AA 55 247 
140 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Anexo 3-4C, Geles con la amplificación de algunos microsatelites probados a diferentes 
temperaturas de anillaje, a, Ta, 55°C, b, Ta, 56°C, c, Ta, 57°C y d, Ta, 52°C, 
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Anexo 3-5A1: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
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018 
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021 
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022 
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Clon/pb 178 172 168 174 168 164 144 139 146 138 390 386 330 280 255 189 176 170 110 102 100 117 113 180 170 152 139 136 128 
P1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 0 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 0 
P2 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-2 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-3 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-4 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-5 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-6 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 0 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-7 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-8 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-9 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-10 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-11 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-12 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-13 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-14 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-15 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-16 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-17 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-18 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-19 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-20 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-21 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-22 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-23 0 1 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-24 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-25 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-26 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-27 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-29 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-30 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-31 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-32 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-33 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-34 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-35 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-37 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-38 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-39 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-40 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-41 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-42 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-43 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-44 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-45 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-46 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-47 1 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-48 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-49 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-50 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-51 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-52 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-53 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-54 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-55 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-56 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-57 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-58 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-59 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-60 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-61 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-62 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-63 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-64 1 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-65 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-66 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-67 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-68 1 1 0 0 0 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-69 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-70 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-71 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-72 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-73 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-74 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-75 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-76 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-77 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-78 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-79 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-80 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-81 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-82 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-83 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-84 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-85 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-86 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-87 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-88 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-89 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-90 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-91 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-92 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-93 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-94 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
142 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Anexo 5A2: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
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022 
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Clon/pb 178 172 168 174 168 164 144 139 146 138 390 386 330 280 255 189 176 170 110 102 100 117 113 180 170 152 139 136 128 
08-028-95 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-96 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-98 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-99 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-100 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-101 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-102 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-103 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-104 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-105 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-106 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-107 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-108 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-109 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-110 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-111 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-112 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-113 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-114 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-115 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-116 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-117 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-118 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-119 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-120 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-121 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-122 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-123 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-124 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-125 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-126 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-127 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-128 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-129 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-130 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-131 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-132 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-133 0 1 1 0 0 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 
08-028-134 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-135 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-136 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-137 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-138 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-139 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-140 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-141 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-142 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-143 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-144 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-145 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-146 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-147 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-148 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-149 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-150 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-151 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-152 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-153 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-154 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-155 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-156 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 
08-028-157 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-158 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 0 1 
08-028-159 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-160 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-161 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-162 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-163 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-164 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-165 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 
08-028-166 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-167 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-168 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-169 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-170 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-171 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-172 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-173 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-174 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-175 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-176 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 
08-028-177 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 
08-028-178 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-179 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-180 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-181 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-182 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-183 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 
08-028-184 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-185 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-186 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-187 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
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Anexo 5B1: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR 
STI 
026 
STI 
026 
STI 
026 
STI 
026 
STI 
028 
STI 
028 
STI 
028 
STI 
029 
STI 
029 
STI 
029 
STI 
031 
STI 
031 
STI 
033 
STI 
033 
STI 
042 
STI 
042 
STI 
046 
STI 
046 
STI 
047 
STI 
047 
STI 
047 
STI 
052 
STI 
052 
STI 
057 
STI 
057 
STI 
057 
STI 
060 
STI 
060 
STI 
060 
Clon/pb 195 188 180 178 180 176 170 149 142 129 137 129 124 112 128 118 183 175 142 136 128 164 159 180 170 165 160 156 153 
P1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 0 
P2 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-2 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-3 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-4 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-5 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-6 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-7 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-8 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-9 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-10 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-11 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-12 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-13 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-14 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-15 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-16 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-17 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-18 1 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-19 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-20 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-21 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-22 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-23 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-24 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-25 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-26 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-27 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-29 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-30 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-31 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-32 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-33 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-34 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-35 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-37 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-38 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-39 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-40 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-41 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-42 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-43 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-44 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-45 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-46 0 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-47 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-48 0 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-49 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-50 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-51 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-52 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-53 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-54 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-55 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-56 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-57 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-58 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-59 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-60 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-61 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-62 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-63 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-64 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-65 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-66 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-67 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-68 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-69 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-70 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-71 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-72 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-73 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-74 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-75 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-76 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-77 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-78 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-79 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-80 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-81 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-82 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-83 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-84 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-85 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-86 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-87 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-88 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-89 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-90 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-91 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-92 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-93 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-94 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
 
144 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Anexo 3-5B2: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR 
STI 
026 
STI 
026 
STI 
026 
STI 
026 
STI 
028 
STI 
028 
STI 
028 
STI 
029 
STI 
029 
STI 
029 
STI 
031 
STI 
031 
STI 
033 
STI 
033 
STI 
042 
STI 
042 
STI 
046 
STI 
046 
STI 
047 
STI 
047 
STI 
047 
STI 
052 
STI 
052 
STI 
057 
STI 
057 
STI 
057 
STI 
060 
STI 
060 
STI 
060 
Clon/pb 195 188 180 178 180 176 170 149 142 129 137 129 124 112 128 118 183 175 142 136 128 164 159 180 170 165 160 156 153 
08-028-95 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-96 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-98 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-99 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-100 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-101 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-102 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-103 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-104 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-105 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-106 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-107 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-108 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-109 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-110 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-111 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-112 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-113 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-114 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-115 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-116 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-117 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-118 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-119 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-120 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-121 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-122 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-123 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-124 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-125 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-126 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-127 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-128 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-129 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-130 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-131 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-132 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-133 0 1 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 0 
08-028-134 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-135 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-136 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-137 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-138 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-139 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-140 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-141 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-142 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-143 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-144 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-145 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-146 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-147 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-148 1 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-149 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-150 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-151 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-152 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-153 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-154 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-155 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-156 0 1 0 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 
08-028-157 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-158 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 0 0 1 
08-028-159 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-160 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-161 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-162 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-163 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 0 
08-028-164 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-165 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 
08-028-166 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-167 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-168 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-169 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-170 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-171 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-172 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-173 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-174 0 0 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-175 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-176 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-177 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-178 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 
08-028-179 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-180 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-181 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-182 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-183 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 
08-028-184 0 0 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 0 1 0 
08-028-185 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-186 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-187 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
Anexos 145 
 
Anexo 3-5C1: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR 
STI 
061 
STI 
061 
STM 
0003 
STM 
0003 
STM 
0003 
STM 
0019a 
STM 
0019a 
STM 
0024 
STM 
0024 
STM 
0024 
STM 
0031 
STM 
0031 
STM 
0047 
STM 
0047 
STM 
1002 
STM 
1002 
STM 
1003 
STM 
1003 
STM 
1003 
STM 
1016 
STM 
1016 
STM 
1024 
STM 
1024 
Clon/pb 120 118 140 136 128 193 155 182 157 153 180 177 170 163 185 182 300 283 270 230 220 224 218 
P1 0 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 0 
P2 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-2 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-3 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-4 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-5 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-6 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-7 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-8 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 
08-028-9 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-10 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-11 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-12 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-13 0 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-14 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-15 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-16 0 1 0 0 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-17 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-18 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-19 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-20 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-21 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-22 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-23 0 1 0 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-24 1 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-25 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-26 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-27 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-29 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-30 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-31 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-32 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 
08-028-33 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-34 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-35 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 
08-028-37 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-38 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 0 1 0 1 0 1 
08-028-39 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 1 
08-028-40 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-41 1 1 0 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-42 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-43 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-44 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 
08-028-45 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-46 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-47 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-48 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-49 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-50 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-51 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-52 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-53 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-54 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-55 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-56 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 
08-028-57 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-58 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-59 0 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-60 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-61 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-62 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-63 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-64 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-65 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 
08-028-66 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 
08-028-67 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-68 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-69 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-70 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 
08-028-71 0 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-72 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-73 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-74 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-75 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-76 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-77 1 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 
08-028-78 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-79 1 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 
08-028-80 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-81 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 
08-028-82 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-83 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-84 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-85 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-86 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-87 0 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-88 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-89 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 
08-028-90 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 
08-028-91 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 
08-028-92 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 
08-028-93 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-94 1 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 
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Anexo 3-5C2: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR 
STI 
061 
STI 
061 
STM 
0003 
STM 
0003 
STM 
0003 
STM 
0019a 
STM 
0019a 
STM 
0024 
STM 
0024 
STM 
0024 
STM 
0031 
STM 
0031 
STM 
0047 
STM 
0047 
STM 
1002 
STM 
1002 
STM 
1003 
STM 
1003 
STM 
1003 
STM 
1016 
STM 
1016 
STM 
1024 
STM 
1024 
Clon/pb 120 118 140 136 128 193 155 182 157 153 180 177 170 163 185 182 300 283 270 230 220 224 218 
08-028-95 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-96 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-98 0 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-99 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-100 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-101 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-102 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 
08-028-103 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-104 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-105 0 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-106 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-107 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-108 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-109 0 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-110 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-111 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 
08-028-112 0 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-113 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-114 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-115 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-116 0 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-117 1 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-118 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-119 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-120 0 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-121 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-122 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-123 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-124 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-125 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-126 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-127 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 
08-028-128 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-129 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-130 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-131 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-132 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-133 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-134 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-135 0 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-136 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-137 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-138 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-139 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-140 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-141 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-142 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 
08-028-143 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-144 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-145 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 
08-028-146 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 
08-028-147 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 0 1 
08-028-148 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-149 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 
08-028-150 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-151 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 
08-028-152 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 
08-028-153 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 
08-028-154 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 
08-028-155 0 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 
08-028-156 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 
08-028-157 0 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 
08-028-158 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 0 1 1 1 
08-028-159 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-160 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 
08-028-161 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-162 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 
08-028-163 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 
08-028-164 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 
08-028-165 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 
08-028-166 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 
08-028-167 0 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 
08-028-168 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-169 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 
08-028-170 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 
08-028-171 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-172 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 
08-028-173 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-174 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 
08-028-175 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-176 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 
08-028-177 1 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 
08-028-178 0 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 
08-028-179 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 
08-028-180 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 
08-028-181 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-182 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-183 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 
08-028-184 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-185 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-186 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 0 1 
08-028-187 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 
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Anexo 3-5D1: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR 
STM 
1029 
STM 
1029 
STM 
1029 
STM 
1040 
STM 
1040 
STM 
1040 
STM 
1049 
STM 
1049 
STM 
1049 
STM 
1051 
STM 
1051 
STM 
1055 
STM 
1055 
STM 
1057 
STM 
1057 
STM 
1057 
STM 
1072 
STM 
1072 
STM 
1104 
STM 
1104 
STM 
1105 
STM 
1105 
STM 
2022 
STM 
2022 
Clon/pb 169 167 160 190 186 184 182 180 175 220 206 236 220 135 132 125 180 170 170 160 117 113 183 170 
P1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
P2 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-2 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-3 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-4 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-5 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-6 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-7 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-8 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-9 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 
08-028-10 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-11 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-12 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-13 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-14 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-15 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-16 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-17 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 
08-028-18 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-19 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 
08-028-20 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-21 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-22 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-23 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-24 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-25 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-26 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-27 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 
08-028-29 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-30 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-31 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-32 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-33 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-34 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 
08-028-35 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 
08-028-37 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-38 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-39 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-40 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 
08-028-41 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-42 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-43 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 
08-028-44 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-45 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-46 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 
08-028-47 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-48 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-49 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-50 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 
08-028-51 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-52 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 
08-028-53 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-54 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-55 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-56 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-57 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-58 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-59 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-60 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-61 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-62 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 
08-028-63 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-64 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 
08-028-65 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-66 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 
08-028-67 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-68 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 
08-028-69 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-70 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-71 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-72 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-73 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-74 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-75 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-76 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 
08-028-77 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 
08-028-78 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-79 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 
08-028-80 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-81 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-82 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-83 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-84 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-85 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-86 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-87 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 0 
08-028-88 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-89 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-90 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 
08-028-91 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-92 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-93 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 
08-028-94 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
 
 
148 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Anexo 5D2: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR 
STM 
1029 
STM 
1029 
STM 
1029 
STM 
1040 
STM 
1040 
STM 
1040 
STM 
1049 
STM 
1049 
STM 
1049 
STM 
1051 
STM 
1051 
STM 
1055 
STM 
1055 
STM 
1057 
STM 
1057 
STM 
1057 
STM 
1072 
STM 
1072 
STM 
1104 
STM 
1104 
STM 
1105 
STM 
1105 
STM 
2022 
STM 
2022 
Clon/pb 169 167 160 190 186 184 182 180 175 220 206 236 220 135 132 125 180 170 170 160 117 113 183 170 
08-028-95 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-96 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-98 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-99 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-100 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-101 1 0 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-102 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-103 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-104 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-105 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-106 1 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-107 0 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-108 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-109 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-110 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-111 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-112 0 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-113 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-114 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-115 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-116 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-117 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-118 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-119 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-120 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-121 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-122 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-123 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-124 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-125 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-126 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-127 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-128 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-129 0 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-130 1 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-131 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-132 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-133 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-134 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-135 1 0 1 1 1 0 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-136 0 1 1 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-137 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-138 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-139 0 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-140 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-141 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-142 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-143 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-144 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-145 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-146 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-147 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-148 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-149 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-150 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-151 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-152 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-153 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-154 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-155 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-156 1 0 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-157 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-158 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 
08-028-159 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-160 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-161 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-162 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-163 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-164 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-165 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-166 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-167 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 0 1 0 
08-028-168 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-169 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-170 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 1 1 
08-028-171 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-172 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-173 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-174 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-175 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-176 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-177 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-178 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 
08-028-179 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-180 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-181 1 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-182 1 0 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-183 1 0 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 
08-028-184 1 0 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 0 0 1 
08-028-185 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-186 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-187 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
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Anexo 3-5E1: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR 
STM 
3012 
STM 
3012 
STM 
3015 
STM 
3015 
STM 
3015 
STM 
3015 
STG 
0003 
STG 
0003 
STG 
0009 
STG 
0009 
STG 
0009 
STG 
0018 
STG 
0018 
STG 
0018 
STG 
0022 
STG 
0022 STGBSSa STGBSSa STGBSSb STGBSSb EGL87 EGL87 
Clon/pb 192 160 118 116 110 109 128 118 162 160 147 138 133 126 129 125 230 219 218 206 245 236 
P1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 1 
P2 1 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 
08-028-1 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-2 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-3 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-4 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-5 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-6 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-7 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-8 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-9 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-10 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-11 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-12 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-13 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-14 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-15 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-16 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-17 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-18 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-19 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-20 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-21 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-22 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-23 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-24 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-25 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-26 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-27 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-29 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-30 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-31 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-32 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-33 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-34 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-35 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-37 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-38 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-39 1 1 1 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-40 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-41 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-42 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-43 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-44 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-45 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-46 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-47 0 1 1 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-48 1 1 1 1 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-49 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-50 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-51 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-52 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-53 1 1 1 1 0 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-54 1 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 
08-028-55 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 
08-028-56 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 
08-028-57 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-58 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-59 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-60 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-61 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-62 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-63 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-64 1 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-65 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-66 1 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-67 0 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-68 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-69 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-70 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-71 1 0 0 1 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-72 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-73 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-74 1 0 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-75 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-76 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-77 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-78 1 1 1 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-79 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-80 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-81 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-82 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-83 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-84 1 0 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-85 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-86 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-87 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-88 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-89 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-90 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-91 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-92 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 
08-028-93 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 
08-028-94 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
 
 
150 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Anexo 3-5E2: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatelite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR 
STM 
3012 
STM 
3012 
STM 
3015 
STM 
3015 
STM 
3015 
STM 
3015 
STG 
0003 
STG 
0003 
STG 
0009 
STG 
0009 
STG 
0009 
STG 
0018 
STG 
0018 
STG 
0018 
STG 
0022 
STG 
0022 STGBSSa STGBSSa STGBSSb STGBSSb EGL87 EGL87 
Clon/pb 192 160 118 116 110 109 128 118 162 160 147 138 133 126 129 125 230 219 218 206 245 236 
08-028-95 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 
08-028-96 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-98 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-99 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-100 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-101 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-102 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-103 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-104 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-105 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 
08-028-106 0 1 1 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-107 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-108 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-109 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-110 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-111 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-112 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-113 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-114 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-115 1 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-116 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-117 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-118 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-119 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-120 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-121 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-122 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-123 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-124 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-125 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-126 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-127 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-128 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-129 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-130 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-131 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-132 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-133 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-134 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-135 0 1 1 0 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-136 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-137 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-138 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-139 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-140 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-141 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-142 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-143 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-144 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-145 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-146 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-147 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-148 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-149 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-150 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-151 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-152 0 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-153 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-154 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-155 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-156 0 1 0 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 
08-028-157 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-158 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-159 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 
08-028-160 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-161 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-162 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 0 1 
08-028-163 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-164 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-165 0 1 0 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-166 1 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-167 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-168 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-169 1 1 0 1 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-170 0 1 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-171 0 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-172 0 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-173 1 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-174 0 1 1 1 0 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-175 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-176 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-177 0 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-178 1 1 1 0 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
08-028-179 0 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-180 0 1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-181 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-182 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
08-028-183 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 
08-028-184 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-185 0 1 1 0 1 0 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 
08-028-186 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 
08-028-187 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
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Anexo 3-5 F1: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR GL95 GL95 
POTM 1-
2 
POTM 1-
2 ST13ST ST13ST ST13ST STSTP STSTP STWAX-2 STWAX-2 STWIN12G STWIN12G STWIN12G 
Clon/pb 250 240 188 185 200 178 168 240 230 230 210 310 296 280 
P1 1 0 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 
P2 0 1 1 0 0 1 1 1 0 1 1 0 0 1 
08-028-1 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-2 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-3 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-4 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-5 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-6 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-7 1 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-8 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-9 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-10 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-11 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-12 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-13 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-14 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-15 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-16 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-17 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-18 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-19 1 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-20 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-21 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-22 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-23 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-24 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-25 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-26 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-27 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-29 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-30 1 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-31 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-32 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-33 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-34 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-35 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-37 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-38 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-39 0 1 0 1 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-40 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-41 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-42 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-43 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-44 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-45 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-46 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-47 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-48 1 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-49 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-50 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-51 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-52 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-53 1 1 1 0 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-54 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-55 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-56 1 0 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-57 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-58 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-59 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-60 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-61 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-62 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-63 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-64 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-65 1 0 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-66 1 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-67 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-68 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-69 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-70 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-71 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-72 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-73 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-74 1 0 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-75 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-76 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-77 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-78 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-79 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-80 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-81 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-82 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-83 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-84 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-85 1 0 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-86 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-87 1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-88 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-89 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-90 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-91 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-92 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-93 1 0 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-94 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
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Anexo 3-5F2: Matriz obtenida para la población en estudio para los microsatélite 
seleccionados como polimórficos, 
SSR GL95 GL95 POTM 1-2 POTM 1-2 ST13ST ST13ST ST13ST STSTP STSTP STWAX-2 STWAX-2 STWIN12G STWIN12G STWIN12G 
Clon/pb 250 240 188 185 200 178 168 240 230 230 210 310 296 280 
08-028-95 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 1 0 
08-028-96 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-98 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-99 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-100 1 0 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-101 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-102 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-103 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-104 0 0 1 1 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-105 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-106 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-107 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-108 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-109 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-110 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-111 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-112 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-113 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-114 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-115 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-116 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-117 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-118 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-119 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-120 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-121 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-122 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-123 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-124 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-125 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-126 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-127 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-128 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-129 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-130 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-131 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-132 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-133 0 1 1 1 1 0 0 0 1 1 0 0 1 1 
08-028-134 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-135 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-136 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-137 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-138 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-139 1 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-140 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-141 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-142 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-143 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-144 1 0 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-145 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-146 0 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-147 0 1 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-148 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-149 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-150 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-151 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-152 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-153 0 1 1 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-154 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-155 0 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-156 0 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 1 
08-028-157 1 0 1 1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-158 1 1 0 1 1 1 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-159 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-160 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-161 1 0 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-162 0 0 1 0 0 0 1 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-163 0 1 0 1 0 0 1 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-164 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-165 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-166 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-167 0 1 0 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-168 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-169 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-170 1 0 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-171 0 1 1 0 0 0 1 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-172 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-173 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-174 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 1 1 
08-028-175 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-176 0 1 1 1 0 0 1 1 0 1 0 1 0 1 
08-028-177 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-178 0 1 1 0 1 1 0 1 1 1 0 0 1 1 
08-028-179 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 1 0 1 1 
08-028-180 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 
08-028-181 0 1 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 0 1 
08-028-182 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-183 0 1 1 1 1 0 0 1 1 1 0 1 0 1 
08-028-184 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 0 
08-028-185 0 1 0 1 1 1 0 1 0 1 1 1 0 1 
08-028-186 1 0 1 1 1 1 0 1 1 1 1 0 1 1 
08-028-187 1 0 0 1 0 0 1 1 1 1 0 1 1 0 
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Anexo 3-5G1. Segregación de alelo STM 1049 en la población diploide 08-028, 
genotipos parentales (S. bukasovii y Criolla Guaneña) y progenie, Amplificación: alelo 1: 
182pb; alelo 2: 180 pb y alelo 3: 175 pb,  
 
a 
 
b 
 
c 
 
d 
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Anexo 3-6A: Combinaciones de los AFLPs (Resaltados en gris los que se corrieron para 
toda la población), 
EcoR I /Mse I M-CAA  M-CAC  M-CAG M-CAT  M-CTA  M-CTC M-CTG  M-CTT 
E-AAC  1 2 3 4 5 6 7 8 
E-AAG  9 10 11 12 13 14 15 16 
E-ACT  17 18 19 20 21 22 23 24 
E-ACC  25 26 27 28 29 30 31 32 
E-ACG  33 34 35 36 37 38 39 40 
E-AGC  41 42 43 44 45 46 47 48 
E-AGG 49 50 51 52 53 54 55 56 
E-ACA  57 58 59 60 61 62 63 64 
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Anexo 3-6B: Gel poliacrilamida de AFLP fingerprints de 10 combinaciones (23 a 32) para 
DNA de S, bukasovii (1), Criolla Guaneña (2), 08-028-21(3), 08-028-177(4) y Tomate (T), 
Marcadores de peso Mpa: 10 pb y MPb: 100pb, 
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Anexo 3-8A: Resultados de la prueba de Xi-cuadrado, para los marcadores empleados. 
Marcador A1 A2 A3 A4 Segregación TOTAL  P value 
 
Marcador A1 A2 Segregación TOTAL  P value 
Stl 001 86 98 
  
 1:1 184 0,3763 
 
AC2_22 119 65  3:1 184 0,00000 
Stl 003 33 68 42 40 1:1:1:1 183 0,0012 
 
AC2_23 35 149  3:1 184 0,01715 
Stl 007 47 137 
  
 1:1 184 0,6095 
 
AC2_24 37 147  3:1 184 0,02688 
Stl 008 52 85 47
 
 1:2:1 184 0,5125 
 
AC2_25 28 156  3:1 184 0,00066 
Stl 012 92 92 
  
 1:1 184 1,0000 
 
AC2_26 52 132  3:1 184 0,30701 
Stl 013 78 106 
  
 1:1 184 0,0390 
 
AC2_27 73 111  3:1 184 1,00000 
Stl 018 101 82 
  
 1:1 183 0,1607 
 
AC2_28 121 63  3:1 184 0,00000 
Stl 021 98 86 
  
 1:1 184 0,3763 
 
AC2_29 121 63  3:1 184 0,00000 
Stl 022 76 108 
  
 1:1 184 0,0183 
 
AC2_30 51 133  3:1 184 0,60952 
Stl 023 119 65 
  
 1:1 184 0,0001 
 
AC2_31 70 114  3:1 184 0,00035 
Stl 024 98 86 
  
 1:1 184 0,4610 
 
AC2_32 27 157  3:1 184 0,39463 
Stl 026 50 40 40 53 1:1:1:1 183 0,5999 
 
AC2_33 116 68  3:1 184 0,00000 
Stl 028 104 80 
  
 1:1 184 0,0768 
 
AC2_34 70 114  3:1 184 0,00035 
Stl 029 82 102 
  
 1:1 184 0,1404 
 
AC2_35 107 77  3:1 184 0,00000 
Stl 031 91 93 
  
 1:1 184 0,0000 
 
AC2_36 50 134  3:1 184 1,00000 
Stl 033 85 99 
  
 1:1 184 0,3020 
 
AC2_37 101 83  1:1 184 0,55535 
Stl 042 84 100 
  
 1:1 184 0,2382 
 
AC2_38 23 161  3:1 184 0,00004 
Stl 046 101 83 
  
 1:1 184 0,1845 
 
AC2_39 69 115  3:1 184 0,00218 
Stl 047 39 33 64 48 1:1:1:1 184 0,0078 
 
AC2_40 105 79  1:1 184 0,65825 
Stl 052 96 88 
  
 1:1 184 0,5553 
 
AC2_41 48 136  3:1 184 0,00004 
Stl 057 49 37 53 45 1:1:1:1 184 0,3850 
 
AC2_42 36 148  3:1 184 0,06110 
Stl 060 110 74 
  
 1:1 184 0,0080 
 
AC2_43 85 99  1:1 184 0,02688 
Stl 061 137 47 
  
 1:1 184 0,8648 
 
AC2_44 36 148  3:1 184 0,23819 
STM 0003 95 89 
  
 1:1 184 0,6583 
 
AC2_45 25 159  3:1 184 0,00018 
STM 0019a 105 79 
  
 1:1 184 0,0553 
 
AC11_01 96 88  1:1 184 0,10483 
STM 0024 37 44 38 65 1:1:1:1 184 0,0113 
 
AC11_02 54 130  3:1 184 0,00380 
STM 0031 102 82 
  
 1:1 184 1,0000 
 
AC11_03 80 104  1:1 184 0,10483 
STM 0047 40 144 
  
 1:1 184 0,3070 
 
AC11_04 26 158  3:1 184 0,01066 
STM 1002 90 94 
  
 1:1 184 0,7681 
 
AC11_05 82 102  1:1 184 0,46099 
STM 1003 108 76 
  
 1:1 184 0,0183 
 
AC11_06 53 131  3:1 184 0,23336 
STM 1016 91 93 
  
 1:1 184 0,8828 
 
AC11_07 47 137  3:1 184 0,23336 
STM 1024 36 82 66
 
 1:2:1 184 0,0025 
 
AC11_08 41 143  3:1 184 0,73348 
STM 1029 113 71 
  
 1:1 184 0,0020 
 
AC11_09 65 119  3:1 184 0,00066 
STM 1040 83 101 
  
 1:1 184 0,1845 
 
AC11_10 25 159  3:1 184 0,00066 
STM 1049 116 68 
  
 1:1 184 0,0000 
 
AC11_11 103 81  1:1 184 0,00000 
STM 1051 100 84 
  
 1:1 184 1,0000 
 
AC11_12 73 111  3:1 184 0,00000 
STM 1055 56 128 
  
 1:1 184 0,0887 
 
AC11_13 57 127  3:1 184 0,00645 
STM 1057 93 56 35
 
 1:2:1 184 0,0900 
 
AC11_14 57 127  3:1 184 0,01715 
STM 1072 91 93 
  
 1:1 184 1,0000 
 
AC11_15 47 137  3:1 184 0,39463 
STM 1104 94 90 
  
 1:1 184 0,7681 
 
AC11_16 88 96  1:1 184 0,88278 
STM 1105 87 97 
  
 1:1 184 0,4610 
 
AC11_17 77 107  3:1 184 0,07684 
STM 2022 94 90 
  
 1:1 184 0,7681 
 
AC11_18 75 109  3:1 184 0,14037 
STM 3012 85 99 
  
 1:1 184 0,3020 
 
AC11_19 36 148  3:1 184 0,12546 
STM 3015 34 47 67 36 1:1:1:1 184 0,0019 
 
AC11_20 38 146  3:1 184 0,39463 
STG 0009 90 94 
  
 1:1 184 0,76808 
 
AC11_21 50 134  3:1 184 0,06110 
STGBSSa 104 80 
  
 1:1 184 0,07684 
 
AC11_22 33 151  3:1 184 0,12546 
STGBSSb 94 90 
  
 1:1 184 0,76808 
 
AC11_23 62 122  3:1 184 0,00066 
EGL87 59 125 
  
 1:1 184 0,02688 
 
AC11_24 84 100  1:1 184 0,65825 
GL95 69 115 
  
 1:1 184 0,00009 
 
AC11_25 46 138  3:1 184 0,73348 
POTM 1-2 79 73 32
 
 1:2:1 184 0,00000 
 
AC11_26 34 150  3:1 184 0,49587 
ST13ST 95 89 
  
 1:1 184 0,65825 
 
AC11_27 34 150  3:1 184 0,30701 
STSTP 95 89 
  
 1:1 184 0,65825 
 
AC11_28 49 135  3:1 184 0,49587 
STWAX-2 89 95 
  
 1:1 184 0,65825 
 
AC11_29 168 16  3:1 184 0,00000 
STWIN12G 118 66 
  
 1:1 184 0,00066 
 
AC11_30 35 149  3:1 184 0,12546 
AC2_01 58 126 
  
 3:1 184 0,00000 
 
AC11_31 40 144  3:1 184 0,73348 
AC2_02 53 131 
  
 3:1 184 0,39463 
 
AC11_32 62 122  3:1 184 0,00218 
AC2_03 66 118 
  
 3:1 184 0,55535 
 
AC11_33 45 139  3:1 184 0,86481 
AC2_04 86 98 
  
 1:1 184 0,30203 
 
AC11_34 27 157  3:1 184 0,01715 
AC2_05 43 141 
  
 3:1 184 0,49587 
 
AC11_35 92 92  1:1 184 0,65825 
AC2_06 106 78 
  
 1:1 184 0,14037 
 
AC11_36 23 161  3:1 184 0,00035 
AC2_07 77 107 
  
 1:1 184 0,37634 
 
AC11_37 81 103  1:1 184 0,37634 
AC2_08 88 96 
  
 1:1 184 0,55535 
 
AC11_38 78 106  3:1 184 0,07684 
AC2_09 58 126 
  
 3:1 184 0,17319 
 
AC11_39 64 120  3:1 184 0,00218 
AC2_10 29 155 
  
 3:1 184 0,00218 
 
AC11_40 14 170  3:1 184 0,00000 
AC2_11 44 140 
  
 3:1 184 0,30701 
 
AC11_41 43 141  3:1 184 0,73348 
AC2_12 84 100 
  
 1:1 184 0,18452 
 
AC11_42 100 84  1:1 184 0,10483 
AC2_13 29 155 
  
 3:1 184 0,00066 
 
AC11_43 84 100  1:1 184 0,23819 
AC2_14 68 116 
  
 3:1 184 0,00122 
 
AC11_44 116 68  3:1 184 0,00000 
AC2_15 66 118 
  
 3:1 184 0,00380 
 
AC11_45 47 137  3:1 184 0,23336 
AC2_16 28 156 
  
 3:1 184 0,39463 
 
AC11_46 54 130  3:1 184 0,04105 
AC2_17 16 168 
  
 3:1 184 0,00000 
 
AC28_01 46 138  3:1 184 0,30701 
AC2_18 50 134 
  
 3:1 184 0,60952 
 
AC28_02 101 83  1:1 184 0,00000 
AC2_19 55 129 
  
 3:1 184 0,00000 
 
AC28_03 91 93  1:1 184 0,14037 
AC2_20 35 149 
  
 3:1 184 0,01066 
 
AC28_04 53 131  3:1 184 0,06110 
AC2_21 28 156    3:1 184 0,00122 
 
AC28_05 42 142  3:1 184 0,73348 
157 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
 
 
Anexo 3-8 B: Resultados de la prueba de Xi-cuadrado, para los marcadores empleados. 
Marcador A1 A2 Segregación TOTAL  P value 
 
Marcador A1 A2 Segregación TOTAL  P value 
AC28_06 14 170  3:1 184 0,00000 
 
AC55_34 92 92  1:1 184 1,00000 
AC28_07 39 145  3:1 184 0,39463 
 
AC55_35 64 120  3:1 184 0,00122 
AC28_08 57 127  3:1 184 0,00645 
 
AC55_36 108 76  3:1 184 0,00000 
AC28_09 85 99  1:1 184 0,76808 
 
AC55_37 112 72  3:1 184 0,00000 
AC28_10 98 86  1:1 184 0,07684 
 
AC55_38 64 120  3:1 184 0,00066 
AC28_11 22 162  3:1 184 0,00035 
 
AC55_39 152 32  3:1 184 0,00000 
AC28_12 14 170  3:1 184 0,00000 
 
AC60_01 93 91  1:1 184 0,55535 
AC28_13 77 107  3:1 184 0,23819 
 
AC60_02 86 98  1:1 184 0,55535 
AC28_14 27 157  3:1 184 0,01066 
 
AC60_03 36 148  3:1 184 0,12546 
AC28_15 41 143  3:1 184 0,86481 
 
AC60_04 113 71  3:1 184 0,00000 
AC28_16 81 103  1:1 184 0,46099 
 
AC60_05 35 149  3:1 184 0,23336 
AC28_17 57 127  3:1 184 0,00218 
 
AC60_06 28 156  3:1 184 0,00218 
AC28_18 40 144  3:1 184 0,49587 
 
AC60_07 24 160  3:1 184 0,00066 
AC28_19 34 150  3:1 184 0,39463 
 
AC60_08 22 162  3:1 184 0,00004 
AC28_20 83 101  1:1 184 1,00000 
 
AC60_09 82 102  1:1 184 0,18452 
AC28_21 115 69  3:1 184 0,00000 
 
AC60_10 53 131  3:1 184 0,06110 
AC28_22 29 155  3:1 184 0,01066 
 
AC60_11 17 167  3:1 184 0,00000 
AC28_23 34 150  3:1 184 0,08866 
 
AC60_12 86 98  1:1 184 0,65825 
AC28_24 86 98  1:1 184 0,46099 
 
AC60_13 49 135  3:1 184 0,02688 
AC28_25 18 166  3:1 184 0,00066 
 
AC60_14 85 99  1:1 184 0,76808 
AC28_26 27 157  3:1 184 0,01715 
 
AC60_15 23 161  3:1 184 0,00035 
AC28_27 32 152  3:1 184 0,39463 
 
AC60_16 36 148  3:1 184 0,60952 
AC28_28 13 171  3:1 184 0,00000 
 
AC60_17 39 145  3:1 184 0,30701 
AC28_29 18 166  3:1 184 0,00009 
 
AC60_18 121 63  3:1 184 0,06110 
AC28_30 25 159  3:1 184 0,02688 
 
AC60_19 31 153  3:1 184 0,06110 
AC28_31 37 147  3:1 184 0,73348 
 
AC60_20 28 156  3:1 184 0,01066 
AC28_32 45 139  3:1 184 0,06110 
 
AC60_21 55 129  3:1 184 0,01715 
AC28_33 21 163  3:1 184 0,00645 
 
AC60_22 65 119  3:1 184 0,00009 
AC28_34 36 148  3:1 184 0,17319 
 
AC60_23 78 106  3:1 184 0,76808 
AC28_35 68 116  3:1 184 0,00000 
 
AC60_24 22 162  3:1 184 0,00035 
AC28_36 107 77  3:1 184 0,00000 
 
AC60_25 48 136  3:1 184 0,17319 
AC28_37 71 113  3:1 184 0,10483 
 
AC60_26 59 125  3:1 184 0,00018 
AC28_38 43 141  3:1 184 0,49587 
 
AC60_27 61 123  3:1 184 0,05527 
AC28_39 18 166  3:1 184 0,00004 
 
AC60_28 22 162  3:1 184 0,00035 
AC28_40 50 134  3:1 184 0,08866 
 
AC60_29 51 133  3:1 184 0,08866 
AC28_41 38 146  3:1 184 0,73348 
 
AC60_30 34 150  3:1 184 0,17319 
AC28_42 81 103  3:1 184 0,88278 
 
AC60_31 96 88  1:1 184 0,07684 
AC28_43 61 123  3:1 184 0,00066 
 
AC60_32 118 66  3:1 184 0,06110 
AC28_44 24 160  3:1 184 0,00035 
 
AC60_33 66 118  3:1 184 0,00002 
AC28_45 48 136  3:1 184 0,00035 
 
AC60_34 45 139  3:1 184 0,30701 
AC28_46 52 132  3:1 184 0,00000 
 
AC60_35 26 158  3:1 184 0,01066 
AC28_47 40 144  3:1 184 0,60952 
 
AC60_36 37 147  3:1 184 0,86481 
AC55_01 123 61  3:1 184 0,00000 
 
AC60_37 17 167  3:1 184 0,00009 
AC55_02 61 123  3:1 184 0,01066 
 
AC60_38 20 164  3:1 184 0,00066 
AC55_03 104 80  3:1 184 0,00000 
 
AC60_39 72 112  3:1 184 0,07684 
AC55_04 20 164  3:1 184 0,00001 
 
AC60_40 24 160  3:1 184 0,12546 
AC55_05 19 165  3:1 184 0,00002 
 
AC60_41 33 151  3:1 184 0,00380 
AC55_06 88 96  1:1 184 0,55535 
 
AC60_42 46 138  3:1 184 0,00380 
AC55_07 150 34  3:1 184 0,00000 
 
AC61_01 51 133  3:1 184 0,06110 
AC55_08 16 168  3:1 184 0,00000 
 
AC61_02 50 134  3:1 184 0,12546 
AC55_09 168 16  3:1 184 0,00000 
 
AC61_03 38 146  3:1 184 0,39463 
AC55_10 29 155  3:1 184 0,00645 
 
AC61_04 59 125  3:1 184 0,01715 
AC55_11 109 75  3:1 184 0,00000 
 
AC61_05 136 48  3:1 184 1,00000 
AC55_12 86 98  1:1 184 0,37634 
 
AC61_06 89 95  1:1 184 1,00000 
AC55_13 156 28  3:1 184 0,00000 
 
AC61_07 95 89  1:1 184 0,37634 
AC55_14 94 90  1:1 184 0,65825 
 
AC61_08 118 66  3:1 184 0,00000 
AC55_15 70 114  3:1 184 0,00002 
 
AC61_09 121 63  3:1 184 0,00000 
AC55_16 126 58  3:1 184 0,00000 
 
AC61_10 38 146  3:1 184 0,30701 
AC55_17 70 114  3:1 184 0,00004 
 
AC61_11 20 164  3:1 184 0,00002 
AC55_18 77 107  3:1 184 0,05527 
 
AC61_12 35 149  3:1 184 0,17319 
AC55_19 66 118  3:1 184 0,00018 
 
AC61_13 68 116  3:1 184 0,07684 
AC55_20 141 43  3:1 184 0,39463 
 
AC61_14 98 86  1:1 184 0,00000 
AC55_21 70 114  3:1 184 0,00004 
 
AC61_15 41 143  3:1 184 0,60952 
AC55_22 12 172  3:1 184 0,00000 
 
AC61_16 49 135  3:1 184 0,23336 
AC55_23 148 36  3:1 184 0,06110 
 
AC61_17 35 149  3:1 184 0,30701 
AC55_24 44 140  3:1 184 0,73348 
 
AC61_18 12 172  3:1 184 0,00000 
AC55_25 116 68  3:1 184 0,00000 
 
AC61_19 20 164  3:1 184 0,00002 
AC55_26 20 164  3:1 184 0,00001 
 
AC61_20 52 132  3:1 184 0,12546 
AC55_27 28 156  3:1 184 0,00380 
 
AC61_21 82 102  3:1 184 1,00000 
AC55_28 164 20  3:1 184 0,00000 
 
AC61_22 86 98  1:1 184 0,76808 
AC55_29 5 179  3:1 184 0,00000 
 
AC61_23 67 117  3:1 184 0,00000 
AC55_30 98 86  1:1 184 0,23819 
 
AC61_24 46 138  3:1 184 0,23336 
AC55_31 40 144  3:1 184 0,30701 
 
AC61_25 42 142  3:1 184 1,00000 
AC55_32 141 43  3:1 184 0,39463 
 
AC61_26 34 150  3:1 184 0,60952 
AC55_33 9 175  3:1 184 0,00000 AC61_27 60 124  3:1 184 0,00004 
AC61_28 33 151  3:1 184 0,86481  AC63_07 13 171  3:1 184 0,00000 
158 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
Anexo 8C: Resultados de la prueba de Xi-cuadrado, para los marcadores empleados. 
Marcador A1 A2 Segregación TOTAL  P value 
 
Marcador A1 A2 Segregación TOTAL  P value 
AC61_29 42 142  3:1 184 0,04105 
 
AC63_08 92 92  1:1 184 0,00000 
AC61_30 34 150  3:1 184 0,86481 
 
AC63_09 8 176  3:1 184 0,00000 
AC61_31 30 154  3:1 184 0,73348 
 
AC63_10 89 95  1:1 184 0,07684 
AC61_32 15 169  3:1 184 0,00001 
 
AC63_11 15 169  3:1 184 0,49587 
AC61_33 13 171  3:1 184 0,00009 
 
AC63_12 12 172  3:1 184 0,00035 
AC61_34 36 148  3:1 184 0,49587 
 
AC63_13 6 178  3:1 184 0,02688 
AC61_35 37 147  3:1 184 0,49587 
 
AC63_14 19 165  3:1 184 0,73348 
AC61_36 7 177  3:1 184 0,00000 
 
AC63_15 10 174  3:1 184 0,00000 
AC61_37 56 128  3:1 184 0,00001 
 
AC63_16 103 81  1:1 184 0,17319 
AC61_38 32 152  3:1 184 0,60952 
 
AC63_17 20 164  3:1 184 0,00066 
AC61_39 60 124  3:1 184 0,00000 
 
AC63_18 35 149  3:1 184 0,06110 
AC61_40 48 136  3:1 184 0,12546 
 
AC63_19 15 169  3:1 184 0,00000 
AC61_41 138 46  3:1 184 0,06110 
 
AC63_20 110 74  3:1 184 0,12546 
AC61_42 40 144  3:1 184 0,86481 
 
AC63_21 30 154  3:1 184 0,73348 
AC61_43 92 92  1:1 184 0,00000 
 
AC63_22 11 173  3:1 184 0,00000 
AC61_44 38 146  3:1 184 0,86481 
 
AC63_23 87 97  1:1 184 0,14037 
AC61_45 7 177  3:1 184 0,00000 
 
AC63_24 99 85  1:1 184 0,00000 
AC61_46 29 155  3:1 184 0,00645 
 
AC63_25 19 165  3:1 184 0,17319 
AC61_47 87 97  1:1 184 0,30203 
 
AC63_26 26 158  3:1 184 0,02688 
AC61_48 28 156  3:1 184 0,01715 
 
AC63_27 13 171  3:1 184 0,00000 
AC61_49 24 160  3:1 184 0,00380 
 
AC63_28 23 161  3:1 184 0,39463 
AC61_50 17 167  3:1 184 0,00000 
 
AC63_29 6 178  3:1 184 0,00000 
AC61_51 90 94  1:1 184 0,23819 
 
AC63_30 16 168  3:1 184 0,04105 
AC61_52 60 124  3:1 184 0,00004 
 
AC63_31 20 164  3:1 184 0,12546 
AC61_53 20 164  3:1 184 0,02688 
 
AC63_32 29 155  3:1 184 0,17319 
AC61_54 39 145  3:1 184 0,86481 
 
AC63_33 11 173  3:1 184 0,00000 
AC61_55 65 119  3:1 184 0,07684 
 
AC63_34 22 162  3:1 184 0,73348 
AC62_01 44 140  3:1 184 0,60952 
 
AC63_35 98 86  1:1 184 0,00000 
AC62_02 52 132  3:1 184 0,00645 
 
AC63_36 91 93  1:1 184 0,00000 
AC62_03 51 133  3:1 184 0,01066 
 
AC63_37 12 172  3:1 184 0,00009 
AC62_04 33 151  3:1 184 0,12546 
 
AC63_38 21 163  3:1 184 0,30701 
AC62_05 24 160  3:1 184 0,02688 
 
AC63_39 18 166  3:1 184 0,06110 
AC62_06 24 160  3:1 184 0,01066 
 
AC63_40 15 169  3:1 184 0,06110 
AC62_07 21 163  3:1 184 0,00018 
 
AC63_41 19 165  3:1 184 0,01715 
AC62_08 127 57  3:1 184 0,73348 
 
AC64_01 90 94  1:1 184 0,10483 
AC62_09 50 134  3:1 184 0,39463 
 
AC64_02 57 127  3:1 184 0,00000 
AC62_10 36 148  3:1 184 0,30701 
 
AC64_03 53 131  3:1 184 0,12546 
AC62_11 163 21  3:1 184 0,00000 
 
AC64_04 76 108  3:1 184 0,55535 
AC62_12 60 124  3:1 184 0,00218 
 
AC64_05 95 89  1:1 184 0,00000 
AC62_13 70 114  3:1 184 0,00000 
 
AC64_06 19 165  3:1 184 0,00004 
AC62_14 95 89  1:1 184 0,07684 
 
AC64_07 51 133  3:1 184 0,30701 
AC62_15 92 92  1:1 184 0,00000 
 
AC64_08 102 82  1:1 184 0,00000 
AC62_16 53 131  3:1 184 0,00009 
 
AC64_09 67 117  3:1 184 0,00001 
AC62_17 36 148  3:1 184 0,39463 
 
AC64_10 22 162  3:1 184 0,01066 
AC62_18 28 156  3:1 184 0,01715 
 
AC64_11 33 151  3:1 184 0,86481 
AC62_19 15 169  3:1 184 0,08866 
 
AC64_12 26 158  3:1 184 0,04105 
AC62_20 35 149  3:1 184 1,00000 
 
AC64_13 20 164  3:1 184 0,30701 
AC62_21 19 165  3:1 184 0,00004 
 
AC64_14 19 165  3:1 184 0,00001 
AC62_22 25 159  3:1 184 0,08866 
 
AC64_15 22 162  3:1 184 0,04105 
AC62_23 25 159  3:1 184 0,00380 
 
AC64_16 73 111  3:1 184 0,07684 
AC62_24 69 115  3:1 184 0,65825 
 
AC64_17 51 133  3:1 184 0,08866 
AC62_25 63 121  3:1 184 0,07684 
 
AC64_18 61 123  3:1 184 0,00000 
AC62_26 80 104  1:1 184 0,76808 
 
AC64_19 19 165  3:1 184 0,00002 
AC62_27 27 157  3:1 184 0,01715 
 
AC64_20 18 166  3:1 184 0,00380 
AC62_28 52 132  3:1 184 0,04105 
 
AC64_21 12 172  3:1 184 0,00000 
AC62_29 64 120  3:1 184 0,00000 
 
AC64_22 18 166  3:1 184 0,00004 
AC62_30 86 98  1:1 184 0,76808 
 
AC64_23 85 99  1:1 184 0,00000 
AC62_31 94 90  1:1 184 0,00000 
 
AC64_24 70 114  3:1 184 0,00000 
AC62_32 22 162  3:1 184 0,00122 
 
AC64_25 35 149  3:1 184 0,49587 
AC62_33 45 139  3:1 184 0,01715 
 
AC64_26 9 175  3:1 184 0,00000 
AC62_34 24 160  3:1 184 0,00645 
 
AC64_27 98 86  1:1 184 0,00000 
AC62_35 15 169  3:1 184 0,00000 
 
AC64_28 63 121  3:1 184 0,14037 
AC62_36 96 88  1:1 184 0,00000 
 
AC64_29 55 129  3:1 184 0,00035 
AC62_37 27 157  3:1 184 0,00645 
 
AC64_30 69 115  3:1 184 0,00001 
AC62_38 80 104  1:1 184 0,55535 
 
AC64_31 43 141  3:1 184 0,17319 
AC62_39 86 98  1:1 184 0,65825 
 
AC64_32 58 126  3:1 184 0,00001 
AC62_40 68 116  3:1 184 0,05527 
 
AC64_33 75 109  3:1 184 0,30203 
AC62_41 68 116  3:1 184 0,18452 
 
AC64_34 70 114  3:1 184 0,00000 
AC62_42 12 172  3:1 184 0,00122 
 
AC64_35 33 151  3:1 184 0,23336 
AC63_01 29 155  3:1 184 0,86481 
 
AC64_36 28 156  3:1 184 0,30701 
AC63_02 107 77  3:1 184 0,39463 
 
AC64_37 85 99  1:1 184 0,65825 
AC63_03 26 158  3:1 184 0,01066 
 
AC64_38 9 175  3:1 184 0,00018 
AC63_04 93 91  1:1 184 0,00000  AC64_39 61 123  3:1 184 0,76808 
AC63_05 14 170  3:1 184 0,00645 
 
AC64_40 81 103  1:1 184 0,37634 
AC63_06 14 170  3:1 184 0,00000 
 
AC64_41 35 149  3:1 184 0,73348 
159 Análisis genético y molecular para rendimiento y período de reposo de tubérculo en papa 
a nivel diploide (S. bukasovii x S. tuberosum grupo Phureja). 
 
 
 
 
 
 
 
